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ABSTRAK: Kemajuan teknologi genomik telah merevolusi pendekatan penelitian dan pemuliaan
ikan nila (Oreochromis niloticus), yang sebelumnya berbasis fenotip menjadi lebih terarah pada
informasi genetik. Penelitian ini bertujuan menelaah perkembangan, penerapan, serta efektivitas
berbagai inovasi genomik dalam pemuliaan ikan nila melalui metode Systematic Literature Review
(SLR) terhadap sepuluh artikel ilmiah terbitan tahun 2015-2025. Kajian ini mengidentifikasi
sejumlah teknologi utama yang digunakan, termasuk Genomic Selection (GS), Genome-Wide
Association Studies (GWAS), RNA Sequencing (RNA-Seq), Marker-Assisted Selection (MAS),
serta teknik penyuntingan gen berbasis CRISPR/Cas9. Hasil tinjauan menunjukkan bahwa
penerapan seleksi genomik mampu meningkatkan akurasi nilai pemuliaan sebesar 30-34%
dibandingkan metode konvensional. Pendekatan GWAS berhasil menemukan lokus penting pada
kromosom 5 dan 7 yang terkait dengan laju pertumbuhan serta efisiensi pakan. Analisis RNA-Seq
mengungkap lebih dari 500 gen berbeda ekspresi yang berperan dalam mekanisme adaptasi terhadap
stres salinitas, sedangkan penerapan CRISPR/Cas9 terbukti efektif menghasilkan populasi jantan
tanpa penggunaan hormon sintetis. Sementara itu, program pemuliaan konvensional di Kenya dan
Uganda masih menunjukkan peningkatan pertumbuhan sekitar 20% per generasi, meskipun belum
sepenuhnya mengintegrasikan teknologi genomik. Secara keseluruhan, penerapan teknologi
genomik berpotensi besar untuk mempercepat peningkatan produktivitas ikan nila, menjaga
keberlanjutan sistem budidaya, serta memperkuat pengelolaan sumber daya perairan secara efisien
dan ramah lingkungan.

Kata kunci: Keberlanjutan Akuakultur; Oreochromis niloticus; Pembiakan Selektif; Peningkatan
Genetik; Seleksi Genomik

ABSTRACT: Advances in genomic technology have revolutionized the research and breeding
approach of tilapia (Oreochromis niloticus), from being phenotype-based to being more genetically
focused. This study aims to examine the development, application, and effectiveness of various
genomic innovations in tilapia breeding through a Systematic Literature Review (SLR) of ten
scientific articles published between 2015 and 2025. This study identified several key technologies
used, including Genomic Selection (GS), Genome-Wide Association Studies (GWAS), RNA
Sequencing (RNA-Seq), Marker-Assisted Selection (MAS), and CRISPR/Cas9-based gene editing
techniques. The review results indicate that the application of genomic selection can increase the
accuracy of breeding values by 30-34% compared to conventional methods. The GWAS approach
successfully identified important loci on chromosomes 5 and 7 associated with growth rate and feed
efficiency. RNA-Seq analysis revealed more than 500 differentially expressed genes involved in
adaptation mechanisms to salinity stress, while the application of CRISPR/Cas9 proved effective in
producing male populations without the use of synthetic hormones. Meanwhile, conventional
breeding programs in Kenya and Uganda still show growth increases of around 20% per
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generation, despite not yet fully integrating genomic technology. Overall, the application of genomic
technology has great potential to accelerate tilapia productivity, maintain the sustainability of
aquaculture systems, and strengthen efficient and environmentally friendly aquatic resource
management.

Keywords: Aquaculture Sustainability; Genetic Improvement; Genomic Selection; Oreochromis
niloticus; Selective Breeding
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PENDAHULUAN

Ikan nila (Oreochromis niloticus) merupakan salah satu komoditas air tawar
paling penting secara global, berperan besar dalam penyediaan protein hewani,
sumber pendapatan, serta ketahanan pangan di berbagai negara di Asia, Afrika, dan
Amerika Latin (Abaho et al., 2024; Naylor et al., 2021). Dalam dua dekade terakhir,
produksi ikan nila terus meningkat, menjadikannya spesies air tawar ketiga yang
paling banyak dibudidayakan di dunia setelah ikan grass carp dan silver carp
(Abaho et al., 2024). Keunggulan biologisnya seperti laju pertumbuhan cepat,
toleransi terhadap variasi lingkungan yang luas, serta kemampuannya
memanfaatkan pakan buatan menjadikan nila sebagai spesies utama dalam
pengembangan akuakultur berkelanjutan. Program Genetically Improved Farmed
Tilapia (GIFT) yang dirintis oleh ICLARM pada tahun 1988 menjadi tonggak
penting dalam sejarah peningkatan genetik ikan nila. Program ini
mengombinasikan strain lokal dari Filipina dengan berbagai strain internasional
untuk meningkatkan performa pertumbuhan dan ketahanan terhadap lingkungan
budidaya (ICLARM, 1988).

Di Indonesia dan berbagai negara berkembang lainnya, ikan nila berperan
strategis dalam mendukung ketahanan pangan dan gizi masyarakat, terutama
melalui sistem budidaya skala kecil yang tersebar di wilayah pedesaan dan
kepulauan. Contohnya di Madagaskar, usaha budidaya nila terbukti mampu
meningkatkan pendapatan keluarga serta memperbaiki asupan protein masyarakat
lokal (Angermayr et al., 2023). Naylor et al. (2021) mencatat bahwa sektor
akuakultur kini telah menyumbang lebih dari 49% dari total produksi perikanan
dunia, menjadikannya komponen vital dalam penyediaan pangan global di masa
depan. Meski permintaan terhadap ikan nila terus tumbuh, produktivitasnya masih
menghadapi sejumlah kendala serius, seperti penurunan laju pertumbuhan, mutu
benih yang menurun akibat inbreeding, serta ancaman penyakit seperti Tilapia Lake
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Virus (TiLV) (Yéfiez et al., 2020; Abaho et al., 2024). Rendahnya kualitas genetik
populasi nila sebagian besar disebabkan oleh keterbatasan dalam pelaksanaan
program pemuliaan sistematis, lemahnya pengelolaan silsilah, dan minimnya
penerapan teknologi genomik di tingkat pembenihan (Yariez et al., 2022).

Kemajuan bioteknologi dalam dua dekade terakhir telah mendorong perubahan
besar dalam arah penelitian genetika perikanan. Pendekatan seperti Selective
Breeding, Marker-Assisted Selection (MAS), Genome-Wide Association Studies
(GWAS), dan Genomic Selection (GS) terbukti mampu mempercepat proses
pemuliaan dengan meningkatkan akurasi perbaikan sifat kompleks, termasuk
pertumbuhan, efisiensi pakan, dan ketahanan terhadap penyakit (Yéafiez et al.,
2022). Sebagai contoh, penerapan Genomic Selection pada ikan nila dan salmon
menunjukkan peningkatan akurasi prediksi nilai pemuliaan hingga dua kali lipat
dibandingkan metode berbasis silsilah tradisional (Yéafez et al., 2020).

Selain itu, perkembangan teknologi sekuensing generasi kedua dan ketiga
(SGS dan TGS) telah memungkinkan penyusunan peta genom resolusi tinggi yang
membantu identifikasi gen-gen kandidat yang berperan dalam sifat ekonomi
penting seperti pertumbuhan cepat dan ketahanan terhadap stres (Yéafiez et al., 2022;
Yoshida et al., 2022). Di sisi lain, penerapan teknologi CRISPR/Cas9 terbukti
efektif dalam meningkatkan efisiensi pertumbuhan dan konversi pakan melalui
pengeditan gen secara presisi. Zhu et al. (2024) melaporkan bahwa penghapusan
gen penghambat pertumbuhan seperti myostatin (mstn) dapat meningkatkan massa
otot dan efisiensi pemanfaatan pakan pada ikan nila maupun lele. Selain
mempercepat pertumbuhan, teknologi CRISPR/Cas9 juga mendukung efisiensi
sumber daya melalui pengurangan limbah pakan dan dampak lingkungan,
menjadikannya inovasi kunci dalam bioteknologi akuakultur modern.

Namun, tantangan besar masih dihadapi, terutama di negara-negara
berkembang yang menjadi produsen utama ikan nila. Keterbatasan kapasitas teknis
dan kesenjangan pengetahuan menjadi hambatan utama dalam penerapan inovasi
genomik secara luas. Seperti yang disampaikan oleh Naylor et al. (2021),
keberlanjutan akuakultur di masa depan akan sangat bergantung pada kemampuan
untuk mengintegrasikan teknologi genomik ke dalam sistem produksi yang efisien,
ramah lingkungan, dan berkeadilan sosial. Berdasarkan kondisi tersebut, penelitian
ini bertujuan untuk meninjau secara sistematik hasil-hasil penelitian terkini (2015—
2025) yang berfokus pada penerapan seleksi genetik dan pendekatan genomik
dalam peningkatan performa ikan nila secara berkelanjutan. Kajian ini diharapkan
dapat memberikan pemahaman komprehensif mengenai peran inovasi genomik
dalam mendukung efisiensi, ketahanan, dan keberlanjutan sistem budidaya ikan nila
di berbagai skala.
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METODE PENELITIAN
Jenis Penelitian

Penelitian ini menggunakan pendekatan Systematic Literature Review (SLR)
yang disusun berdasarkan pedoman PRISMA 2020 (Preferred Reporting Items for
Systematic Reviews and Meta-Analyses) sebagaimana dijelaskan oleh Page et al.
(2021). Pendekatan ini dipilih karena mampu menyajikan sintesis ilmiah yang
terstruktur, transparan, dan dapat dipertanggungjawabkan dalam menganalisis
perkembangan riset terkait seleksi genetik dan inovasi genomik pada ikan nila
(Oreochromis niloticus). Tujuan utama dari SLR ini adalah mengidentifikasi,
menilai, dan merangkum hasil-hasil penelitian terbaru mengenai penerapan
teknologi genomik dalam program pemuliaan ikan nila yang berorientasi pada
keberlanjutan akuakultur.

Sumber Data

Data dalam penelitian ini diperoleh dari basis data ilmiah internasional yang
kredibel dan banyak digunakan di bidang genetika dan akuakultur, yaitu Google
Scholar. Seluruh artikel yang digunakan merupakan publikasi ilmiah yang dapat
diakses secara terbuka (open access), sehingga validitas dan keterbukaan datanya
dapat diverifikasi dengan mudah.

Kata Kunci Pencarian

Proses pencarian literatur dilakukan dengan menggunakan kombinasi kata
kunci yang relevan dan spesifik, yakni “selective breeding tilapia genomics.”
Pemilihan kata kunci ini bertujuan untuk menyeleksi artikel yang secara langsung
berfokus pada penerapan metode seleksi genetik dan pendekatan genomik dalam
peningkatan performa ikan nila (Oreochromis niloticus). Seluruh proses pencarian
dilakukan secara sistematis untuk memastikan bahwa artikel yang dipilih memiliki
keterkaitan kuat dengan topik utama penelitian, yaitu inovasi teknologi pemuliaan
ikan nila dalam konteks budidaya berkelanjutan.

Batasan Pencarian

Ruang lingkup pencarian literatur dibatasi berdasarkan beberapa kriteria agar
hasil kajian tetap fokus dan relevan. Pertama, periode publikasi dibatasi antara 2015
hingga 2025, karena satu dekade terakhir dianggap sebagai masa paling aktif dalam
perkembangan riset genetika dan genomik perikanan. Kedua, hanya artikel open
access yang dipilih agar isi dan data penelitian dapat ditelaah secara menyeluruh.
Ketiga, kajian ini difokuskan pada spesies ikan nila (Oreochromis niloticus) dengan
topik utama terkait penerapan selective breeding atau inovasi genomik dalam
konteks budidaya air tawar berkelanjutan. Pembatasan ini memastikan bahwa
semua literatur yang digunakan relevan, mutakhir, dan mendukung tujuan
penelitian secara ilmiah.
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Proses Seleksi Artikel
Proses seleksi literatur mengikuti alur kerja PRISMA (Page et al., 2021) yang

terdiri dari beberapa tahapan, yaitu :

1. Tahap identifikasi: seluruh artikel yang relevan dengan kata kunci
dikumpulkan dari Google Scholar. Pada tahap ini diperoleh 1.490 artikel
potensial.

2. Tahap penyaringan awal: dilakukan seleksi berdasarkan judul dan abstrak
untuk memastikan kesesuaian dengan topik selective breeding dan genomics
in tilapia. Artikel yang membahas spesies lain atau tidak berkaitan dengan
genetika ikan nila dikeluarkan dari daftar. Hasil penyaringan awal menyisakan
20 artikel.

3. Tahap evaluasi kelayakan isi: setiap artikel kemudian ditelaah secara penuh
untuk menilai kelayakannya berdasarkan tiga kriteria utama (relevansi dengan
topik seleksi genetik ikan nila, adanya data atau temuan yang memuat metode
genomik seperti Marker-Assisted Selection (MAS), Genomic Selection (GS),
Genome-Wide Association Studies (GWAS), atau teknik gene editing, dan
keterkaitan hasil penelitian dengan aspek keberlanjutan budidaya.

Dari hasil telaah, 7 artikel memenuhi seluruh kriteria inklusi dan dijadikan sumber

utama dalam analisis sistematik. Artikel lainnya yang tidak memenuhi Kriteria

digunakan sebagai referensi sekunder untuk memperkuat konteks dan mendukung
interpretasi hasil.

Analisis Data
Analisis data dilakukan dengan mengelompokkan hasil penelitian berdasarkan

kesamaan tema dan arah kajian. Empat kategori utama digunakan sebagai kerangka

analisis, yaitu:

1. Metode seleksi genetik, mencakup mass selection, family selection, Marker-
Assisted Selection (MAS), dan Genomic Selection (GS);

2. Hasil genetik, yang meliputi peningkatan pertumbuhan, efisiensi pakan, dan
ketahanan terhadap penyakit;

3. Penerapan teknologi genomik, termasuk penggunaan Genome-Wide
Association Studies (GWAS), Single Nucleotide Polymorphism (SNP) array,
CRISPR/Cas9, serta integrasi bioinformatika dalam analisis data genetik; dan

4. Aspek keberlanjutan, yang menyoroti efisiensi sumber daya, peningkatan nilai
ekonomi, serta dampak sosial dan lingkungan dari penerapan inovasi genetik
tersebut.

Setiap artikel dianalisis secara sistematis untuk mengidentifikasi kontribusi utama,

bentuk inovasi teknologi yang diterapkan, serta tantangan implementasinya dalam

konteks budidaya nila berkelanjutan. Hasil analisis ini kemudian disintesis untuk
memberikan gambaran komprehensif mengenai arah perkembangan, peluang
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penerapan, serta potensi jangka panjang teknologi genomik dalam mendukung
sistem akuakultur yang efisien, adaptif, dan berdaya saing tinggi.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Proses Seleksi Artikel
Melalui pencarian di Google Scholar dengan kata kunci yang relevan, awalnya

teridentifikasi 1.490 artikel. Setelah dilakukan penyaringan cepat berdasarkan judul
dan abstrak, jumlah yang dianggap relevan menyusut menjadi 20 artikel.
Selanjutnya, kedua puluh artikel tersebut dibaca secara penuh; dari telaah isi
lengkap ini akhirnya 7 artikel memenuhi semua Kriteria inklusi dan dipilih sebagai
sumber utama kajian. Rangkaian tahapan seleksi — mulai identifikasi hingga
penetapan artikel akhir — digambarkan pada bagan alur PRISMA di bawah ini.

Artikel yang
teridentifikasi
menggunakan kata
kunci = 1.490

Artikel yang
dikeluarkan setelah
pengecekan judul dan
abstrak (n=1.490)

Artikel yang relevan
=20

Artikel yang
dikeluarkan setelah
pengecekan seluruh

text(n=7)

Artikel yang dipilih
=7

Gambar 1. Proses seleksi artikel

Tabel 1. Deskripsi Data Hasil Penelitian
Penulis dan

Judul Metode Hasil
Tahun
Gene Editing Minghui Li Artikel ini Hasil utama penelitian menunjukkan
Nuclease and Its  dan Deshou merupakan kajian  bahwa teknologi gen editing seperti
Application in Wang, 2017 literatur yang ZFNs, TALENSs, dan CRISPR/Cas9
Tilapia membahas telah berhasil diterapkan pada

berbagai metode berbagai spesies ikan, termasuk
rekayasa genom tilapia, dengan efisiensi mutasi
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The Need of a
Structured
Tilapia
Breeding
Program in
Tanzania to
Enhance
Aquaculture
Production: A
Review

Genomics to
Accelerate
Genetic
Improvement in
Tilapia

Redempta A.
Kajungiro,
Levinus L.
Mapenzi,
Christer S.
Nyinondi,
Anna Norman
Haldén, Aviti
J. Mmochi,
Mwita
Chacha,
Matern S.P.
Mtolera,
Hieromin A.
Lamtane, dan
Dirk Jan de
Koning, 2019

J. M. Yafez,
R. Joshi, dan
G. M.
Yoshida, 2020

menggunakan
gene editing
nucleases

Penelitian ini
merupakan kajian
literatur dan studi
lapangan. Metode
meliputi telaah
literatur dari
jurnal ilmiah,
laporan
pemerintah, dan
dokumen teknis,
kunjungan
lapangan,
wawancara.

Artikel ini
merupakan kajian
literatur. Penulis
melakukan telaah
menyeluruh
terhadap hasil
penelitian-
penelitian
sebelumnya
tentang pemuliaan
ikan tilapia
menggunakan
pendekatan
genomik.

hingga 95% pada generasi FO.
Teknologi ini berpotensi
menghasilkan tilapia dengan
pertumbuhan lebih cepat melalui
modifikasi gen myostatin atau sf-1,
serta tilapia infertil untuk mencegah
reproduksi berlebih di akuakultur.
Secara keseluruhan, sistem TALEN
dan CRISPR/Cas9 dinilai efektif
dalam meningkatkan efisiensi
budidaya tilapia melalui manipulasi
genetik yang presisi.

Hasil utama penelitian menunjukkan
bahwa produksi ikan di Tanzania
belum memenuhi kebutuhan nasional
akibat rendahnya kualitas benih dari
hatchery yang kekurangan investasi,
infrastruktur, dan biosekuriti.
Penggunaan induk liar juga
menyebabkan inbreeding dan
pencampuran spesies, sehingga
menurunkan performa pertumbuhan.
Penelitian merekomendasikan
pembentukan program pemuliaan
selektif nasional berbasis strain lokal
(Oreochromis niloticus dan O.
urolepis hornorum) untuk
menghasilkan ikan jantan tumbuh
cepat dan tahan lingkungan. Program
ini dinilai penting untuk
meningkatkan produktivitas,
ketahanan pangan, dan konservasi
genetik tilapia lokal di Tanzania.
Hasil utama penelitian menunjukkan
bahwa seleksi genomik mampu
meningkatkan akurasi pemuliaan
tilapia dibanding metode tradisional,
dengan peningkatan genetik hingga
20% per generasi. Sifat pertumbuhan
memiliki heritabilitas tinggi (0,06—
0,60), sedangkan ketahanan terhadap
Streptococcus agalactiae berkisar
0,15-0,38. Pendekatan ini dinilai
paling efisien untuk mengoptimalkan
sifat kompleks seperti pertumbuhan
dan ketahanan penyakit. Ke depan,
teknologi seperti whole-genome
sequencing, functional genomics,
phenomics, dan gene editing

DOI: 10.46576/jai.v5i1.7770 | 79



Copyright © 2025 by Author, J.Aquac.Indones. 2025. 5 (1): 73-88.
Published by Study Program Aquaculture, Faculty of Fisheries, Dharmawangsa University

Genomic
Selection and
Genome-Wide
Association
Study for Feed-
Efficiency Traits
in a Farmed
Nile Tilapia
(Oreochromis
niloticus)
Population

Selective
Breeding of Nile
Tilapia
(Oreochromis
niloticus): A
Strategy for
Increased
Genetic
Diversity and
Sustainable
Development of
Aquaculture in
Kenya

Genome-Wide
Association and
Genomic
Selection in
Aquaculture

Agustin
Barria, John
A. H. Benzie,
Ross D.
Houston,
Dirk-Jan De
Koning, dan
Hugues de
Verdal, 2021

Jacob Abwao,
Joseph Jung’a,
James E.
Barasa,
Domitila
Kyule, Mary
Opiyo, Jane
Fonda Awuor,
Erick Ogello,
Jonathan M.
Munguti &
George A.
Kenya, 2021

José M.
Yafiez,
Agustin
Barria, Maria
E. Ldpez,
Thomas
Moen,
Baltasar F.
Garcia,
Grazyella M.
Yoshida, dan
Peng Xu, 2023

Penelitian ini
menggunakan
metode
eksperimen dan
analisis genomik
dengan
pendekatan
Genome-Wide
Association Study
(GWAS) dan
Genomic
Selection (GS).

Kajian pustaka
dan analisis
deskriptif berbasis
data sekunder
mengenai status
dan potensi
pemuliaan ikan
nila di Kenya.
Data dikumpulkan
dari laporan
nasional, survei
hatchery, dan
studi global (Asia
dan Afrika)
terkait seleksi
genetik dan
perbaikan strain.
Acrtikel ini
merupakan review
ilmiah. Penulis
menganalisis
berbagai
penelitian
terdahulu
mengenai
penerapan
Genome-Wide
Association
Studies (GWAS)
dan Genomic
Selection (GS)
pada berbagai
spesies

berpotensi mempercepat peningkatan
genetik tilapia secara signifikan.
Hasil utama penelitian menunjukkan
bahwa efisiensi pakan pada tilapia
memiliki heritabilitas sedang (0,12—
0,22), menandakan potensi besar
untuk perbaikan genetik. Penggunaan
data genom meningkatkan akurasi
prediksi nilai pemuliaan hingga 34%
dibanding metode berbasis silsilah.
Dengan demikian, seleksi genomik
terbukti menjadi pendekatan yang
efektif untuk meningkatkan efisiensi
pakan, sekaligus memperkuat
produktivitas dan keberlanjutan
program pemuliaan tilapia.

Hasil utama penelitian menunjukkan
bahwa penerapan seleksi genetik
melalui program pemuliaan induk
dan monitoring genetik dapat secara
signifikan meningkatkan
pertumbuhan ikan nila hingga 90%,
efisiensi pakan hingga 30%, serta
melipatgandakan produksi nasional,
sekaligus memperkuat ketahanan
terhadap penyakit dan adaptasi
lingkungan.

Hasil utama penelitian menunjukkan
bahwa kemajuan genomik telah
memungkinkan identifikasi ribuan
penanda genetik (SNP) yang terkait
dengan pertumbuhan, ketahanan
penyakit, umur kematangan, dan
kualitas daging pada ikan budidaya.
Penerapan Genomic Selection (GS)
mampu mempercepat kemajuan
genetik hingga 2-3 kali dibanding
seleksi konvensional. Meskipun
masih menghadapi tantangan seperti
biaya genotipe tinggi, populasi
referensi terbatas, dan variasi hasil
antar populasi, kombinasi antara
GWAS, GS, dan teknologi
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akuakultur,
termasuk salmon,
trout, carp, tilapia,
catfish, shrimp,

sekuensing generasi baru dinilai
sebagai strategi kunci untuk
mempercepat peningkatan
produktivitas dan ketahanan terhadap

dan oyster. stres lingkungan pada spesies
akuakultur.

Genome-Wide Bingjie Jiang,  Penelitian ini Studi ini menghasilkan penanda
Association Yifan Tao, menggunakan molekuler baru untuk seleksi
Study and RNA-  Wenjing Tao,  pendekatan berbantuan marker (MAS) dalam
Seq Analysis Sigi Lu, kombinasi program pemuliaan tilapia yang tahan
Uncover Mohamed Genome-Wide salinitas dan tumbuh cepat.
Candidate Fekri Badran,  Association Study
Genes Moustafa (GWAS) dan
Controlling Hassan Lotfy ~ RNA sequencing
Growth Traits Saleh, Rahma  (RNA-seq) untuk
in Red Tilapia Halim mengidentifikasi
(Oreochromis Mahmoud gen kandidat yang
spp.) Under Aboueleila, mengontrol sifat
Hyperosmotic Pao Xu, Jun pertumbuhan red
Stress Qiang, dan tilapia di bawah

Kai Liu, 2025  tekanan salinitas

tinggi
(hiperosmotik).

Melalui pencarian literatur di Google Scholar menggunakan kata kunci yang
relevan dengan topik penelitian ini, diperoleh sebanyak 1.490 artikel yang
teridentifikasi. Tahap berikutnya dilakukan penyaringan berdasarkan judul dan
abstrak, untuk memastikan kesesuaian dengan kriteria inklusi yang telah ditetapkan.
Hasil seleksi awal menghasilkan 20 artikel yang dinilai relevan. Selanjutnya,
seluruh isi artikel tersebut dianalisis secara menyeluruh, dan hanya 7 artikel yang
memenuhi semua Kriteria kelayakan serta digunakan sebagai sumber utama dalam
kajian sistematik ini.

Perkembangan Teknologi Genomik pada lkan Nila

Kemajuan teknologi genomik telah merevolusi arah penelitian dan program
pemuliaan ikan nila (Oreochromis niloticus). Pendekatan yang sebelumnya hanya
berfokus pada sifat fenotipik kini beralih menuju seleksi berbasis informasi genetik
yang jauh lebih presisi. Sejak diperkenalkannya program GIFT (Genetically
Improved Farmed Tilapia) di Filipina, riset mengenai peningkatan performa
genetik ikan nila mengalami perkembangan pesat. Menurut Yéafez et al. (2020) dan
Barria et al. (2021), tersedianya genom referensi yang lengkap serta panel Single
Nucleotide Polymorphism (SNP) berjumlah 65K telah membuka peluang besar bagi
penerapan Genomic Selection (GS) dan Genome-Wide Association Studies
(GWAS) dalam perbaikan genetik nila secara terarah.
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Perkembangan ini semakin diperkuat oleh penelitian Etherington et al. (2022)
yang berhasil menyusun genom referensi tingkat kromosom untuk strain GIFT
menggunakan kombinasi teknologi long-read sequencing (PacBio HiFi, CLR) dan
linked-read (10x Genomics). Genom tersebut memiliki tingkat kontiguitas yang
tinggi dan mencakup lebih dari 98% ukuran genom sesungguhnya. Selain itu, studi
ini mengungkap adanya introgressi genetik dari spesies Oreochromis mossambicus
dan O. aureus yang berkontribusi terhadap sifat-sifat unggul seperti pertumbuhan
cepat dan ketahanan tubuh. Hasil tersebut menjadi pijakan penting bagi pemuliaan
berbasis genom karena menyediakan referensi genom yang akurat dan representatif
untuk populasi budidaya modern (Etherington et al., 2022).

Sementara itu, penelitian Céaceres et al. (2019) memberikan pemahaman lebih
mendalam tentang mekanisme genetik penentuan jenis kelamin pada ikan nila
melalui pendekatan fine mapping berbasis Whole-Genome Sequencing (WGS).
Penelitian ini berhasil mengonfirmasi bahwa gen anti-Mullerian hormone (Amh)
pada kromosom 23 berperan sebagai faktor utama dalam diferensiasi jenis kelamin.
Temuan tersebut menjadi terobosan penting karena memungkinkan pengendalian
populasi jantan monoseks tanpa penggunaan hormon sintetis, sehingga lebih ramah
lingkungan dan mendukung sistem budidaya berkelanjutan (Céceres et al., 2019).

Dalam konteks peningkatan produktivitas, Yoshida et al. (2019) melakukan
analisis GWAS dan simulasi GS untuk mengevaluasi sifat pertumbuhan dan
rendemen fillet. Hasil penelitian menunjukkan bahwa nilai pemuliaan genomik
(Genomic Estimated Breeding Value atau GEBV) memiliki akurasi yang lebih
tinggi dibandingkan metode konvensional berbasis Pedigree-BLUP. Selain itu,
penggunaan teknik imputasi genotipe dari panel SNP berdensitas rendah (LD)
terbukti efisien secara biaya tanpa menurunkan akurasi prediksi. Strategi ini dinilai
efektif untuk diadopsi dalam program pemuliaan nila skala industri, terutama di
wilayah yang memiliki keterbatasan sumber daya (Yoshida et al., 2019).

Penelitian-penelitian tersebut menunjukkan bahwa teknologi genomik pada
ikan nila telah berkembang menuju sistem terintegrasi, yang mencakup
pembangunan genom referensi berkualitas tinggi, identifikasi gen fungsional
melalui WGS, dan penerapan GS berbasis SNP array serta imputasi genotipe.
Namun demikian, di negara berkembang seperti Kenya, Uganda, dan Tanzania,
sebagian besar program pemuliaan masih mengandalkan pendekatan konvensional
tanpa dukungan data genomik yang memadai (Abwao et al., 2021; Abaho et al.,
2025; Kajungiro et al., 2019). Kesenjangan ini menegaskan perlunya percepatan
adopsi teknologi genomik di tingkat operasional untuk memperkuat keberlanjutan
dan daya saing industri perikanan budidaya.

Jenis dan Aplikasi Teknologi Genomik

Kemajuan pesat dalam bidang genomik telah membawa perubahan besar
terhadap arah penelitian dan program pemuliaan ikan nila (Oreochromis niloticus).
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Zenger et al. (2019) menjelaskan bahwa kemajuan teknologi seperti Single

Nucleotide Polymorphism (SNP) array, Genotyping-by-Sequencing (GBS), serta

strategi imputasi genotipe dengan panel SNP berdensitas rendah (LD panel) telah

memungkinkan pelaksanaan Genomic Selection (GS) yang lebih efisien dan hemat
biaya tanpa mengurangi tingkat akurasi. Selain itu, penerapan machine learning dan
sistem fenotiping otomatis berbasis citra turut memperluas kemampuan peneliti
dalam memperoleh data fenotipe secara cepat, presisi, dan non-invasif. Inovasi ini
tidak hanya meningkatkan akurasi prediksi nilai pemuliaan genomik (Genomic

Estimated Breeding Value / GEBV), tetapi juga mempercepat kemajuan genetik

serta menekan risiko inbreeding dalam program seleksi.

Berbagai pendekatan genomik telah diterapkan dalam penelitian ikan nila,
meliputi beragam metode dan tujuan yang saling melengkapi, antara lain:

» Gene Editing menggunakan teknologi seperti CRISPR/Cas9, TALEN, dan ZFN,
yang memungkinkan modifikasi gen spesifik seperti amhy, amhRII, foxI2, dan
gsdf untuk studi fungsi gen dan pengendalian jenis kelamin secara genetik (Li &
Wang, 2017).

+ Selective Breeding, berfokus pada peningkatan laju pertumbuhan, ketahanan
terhadap penyakit, dan mutu benih untuk menghasilkan populasi yang lebih
unggul (Abwao et al., 2021; Abaho et al., 2025).

» Genome-Wide Association Studies (GWAS), digunakan untuk mengidentifikasi
gen-gen kandidat yang berpengaruh terhadap sifat-sifat ekonomi penting seperti
efisiensi pakan dan pertumbuhan (Barria et al., 2021; Jiang et al., 2025).

« Genomic Selection (GS), yang memanfaatkan ribuan penanda SNP untuk
memperkirakan Genomic Estimated Breeding Value (GEBV) sehingga dapat
mempercepat proses peningkatan genetik dengan presisi yang lebih tinggi
(Yanfez et al., 2023).

» Transcriptomics (RNA-Seq), diterapkan untuk menganalisis ekspresi gen di
bawah kondisi stres, terutama terhadap salinitas dan variasi pertumbuhan,
dengan menyoroti gen seperti plxnb2 dan esrrg yang berperan dalam respons
adaptif (Jiang et al., 2025).

Secara keseluruhan, kemajuan berbagai teknologi tersebut menunjukkan
bahwa inovasi genomik telah memperluas cakupan penelitian ikan nila dari sekadar
perbaikan berbasis fenotipe menuju pengelolaan genetik berbasis data molekuler.
Integrasi antara pendekatan seperti GBS, GWAS, GS, dan gene editing tidak hanya
meningkatkan efektivitas seleksi, tetapi juga memperkuat keberlanjutan industri
budidaya melalui peningkatan efisiensi, ketahanan terhadap penyakit, serta
pelestarian keragaman genetik.

Keberhasilan Implementasi Teknologi Genomik

Berbagai penerapan teknologi genomik pada ikan nila telah menghasilkan
kemajuan nyata dalam mempercepat peningkatan genetik dan produktivitas
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budidaya. Salah satu terobosan penting adalah penggunaan Genomic Selection
(GS), yang meningkatkan akurasi prediksi nilai pemuliaan hingga 30-34%
dibandingkan metode berbasis silsilah tradisional (Barria et al., 2021). Dengan
metode ini, pemilihan induk unggul dapat dilakukan lebih cepat dan tepat karena
didasarkan pada informasi genetik dari seluruh genom.

Selain itu, penelitian GWAS berhasil mengidentifikasi lokus penting pada
kromosom 5 dan 7 yang berhubungan dengan pertumbuhan dan efisiensi pakan,
termasuk gen ghrh, ntrk3a, dan eif4e3 yang terlibat dalam metabolisme dan
pembentukan jaringan otot. Penerapan analisis RNA-Seq juga mengungkap lebih
dari 500 gen berbeda ekspresi antara ikan dengan pertumbuhan cepat dan lambat.
Temuan ini menunjukkan bahwa adaptasi terhadap stres salinitas erat kaitannya
dengan aktivitas jalur metabolik seperti glycolysis/gluconeogenesis dan purine
metabolism (Jiang et al., 2025), yang dapat menjadi dasar pengembangan strain nila
tahan terhadap perubahan lingkungan.

Teknologi CRISPR/Cas9 memberikan terobosan baru dalam kontrol jenis
kelamin, di mana mutasi pada gen penentu seks dapat dilakukan dengan efisiensi
tinggi, menghasilkan populasi jantan tanpa penggunaan hormon sintetis (Li &
Wang, 2017). Di kawasan Afrika Timur, program pemuliaan di Kenya dan Uganda
telah menunjukkan peningkatan laju pertumbuhan hingga 20% per generasi,
meskipun implementasi teknologi genomik masih terbatas (Abwao et al., 2021;
Abaho et al., 2025).

Hasil-hasil ini memperkuat bukti bahwa penerapan teknologi genomik
memiliki potensi besar untuk mempercepat peningkatan genetik ikan nila,
meningkatkan efisiensi produksi, dan memperkuat ketahanan pangan melalui
akuakultur berkelanjutan.

Implikasi terhadap Keberlanjutan Budidaya

Kemajuan dalam bidang seleksi genetik dan genomik memberikan dampak
positif terhadap keberlanjutan budidaya ikan nila dari tiga aspek utama: ekonomi,
lingkungan, dan sosial. Dari sisi ekonomi, penerapan Genomic Selection terbukti
meningkatkan efisiensi produksi melalui percepatan pertumbuhan, penghematan
pakan, serta waktu panen yang lebih singkat (Barria et al., 2021; Yafez et al., 2020).

Secara lingkungan, strain unggul hasil pemuliaan genomik lebih tahan penyakit
dan efisien dalam konversi pakan, sehingga dapat menekan penggunaan antibiotik
dan hormon sintetis (Li & Wang, 2017; Yang et al., 2024). FAO (2020) juga
mencatat bahwa ikan nila termasuk dalam lima komoditas akuakultur utama dunia
yang berperan penting dalam penyediaan protein hewani berkelanjutan. Karena itu,
penerapan genomik pada nila turut berkontribusi pada pencapaian SDG 2 (Zero
Hunger) dan SDG 14 (Life Below Water) melalui peningkatan produktivitas yang
ramah lingkungan.
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Dari aspek sosial, ketersediaan benih unggul yang stabil meningkatkan
pendapatan pembudidaya kecil dan memperkuat ketahanan pangan masyarakat di
negara-negara produsen utama (Angermayr et al., 2023; Naylor et al., 2021). Secara
keseluruhan, penerapan genomik dalam pemuliaan ikan nila tidak hanya
meningkatkan produktivitas dan ketahanan genetik, tetapi juga mengarahkan sistem
akuakultur menuju model produksi yang lebih efisien, adaptif, dan berkelanjutan.

KESIMPULAN

Kemajuan dalam teknologi genetika dan genomik telah mengubah secara
fundamental arah pemuliaan ikan nila (Oreochromis niloticus). Pendekatan
tradisional yang berfokus pada seleksi fenotipik kini beralih ke sistem berbasis
informasi genetik yang menawarkan tingkat akurasi dan efisiensi lebih tinggi.
Penerapan teknologi seperti Marker-Assisted Selection (MAS) dan Genomic
Selection (GS) memberikan peluang besar dalam peningkatan sifat-sifat kompleks,
termasuk ketahanan terhadap penyakit dan efisiensi penggunaan pakan. Selain itu,
pemanfaatan teknik CRISPR/Cas9 membuka prospek baru dalam pengembangan
strain unggul tanpa ketergantungan pada hormon sintetis. Integrasi berbagai
teknologi tersebut tidak hanya mendorong peningkatan produktivitas dan ketahanan
biologis, tetapi juga memperkuat keberlanjutan sistem budidaya nila. Meskipun
demikian, penerapannya di negara berkembang masih menghadapi sejumlah
kendala, seperti keterbatasan infrastruktur laboratorium, kurangnya tenaga ahli, dan
belum optimalnya kebijakan pengelolaan genetik. Untuk memaksimalkan manfaat
dari inovasi genomik, diperlukan kerja sama yang kuat antara lembaga penelitian,
sektor industri, dan pemerintah guna memperkuat kapasitas teknis, memperluas
akses terhadap teknologi, serta memastikan praktik pemuliaan yang berkelanjutan,
inklusif, dan berkeadilan bagi kemajuan akuakultur di masa depan.
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