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Genetik Variation Analysis of the Cephalopachus bancanus ssp. bancanus 

from South Sumatera and Bangka Island Based On D-Loop Marker 

Mitochondrial DNA 
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SUMMARY 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus of the nocturnal tarsiidae family, small 

body, with large eyes and are known to live in Southern Sumatra, Lampung, and 

Bangka Island have been declared as protected under Indonesian law No.5/1990 

on the conservation of natural resources and their ecosystems, and Government 

Regulation No.7/1999 on the conservation of plants and animals. Based on data 

from IUCN redlist (International Union Conservation of Nature), Cephalopachus 

bancanus ssp. bancanus has suffered a dramatic decline in its habitat and have a 

Vulnerable statues, in order to preserve its conservation efforts by analyzing the 

genetik variations that could represent the Cephalopachus bancanus ssp. 

bancanus population of southern Sumatra and Bangka Island. Samples of six 

individuals from Petaling Bangka, and two individuals from Musi Rawas, South 

Sumatra of blood, tissue and hair. Genetik analysis is performed in the Genetiks 

Laboratory And Bioengineering Department Of Biology Faculty of Mathematics 

And Science At Sriwijaya University, Indralaya. An analysis of genetik variations 

is based on the d-loop mtDNA marker because it has a high degree of variation so 

that it can see the difference between individuals. Genetik variations are 

established by parameters of conserved sites, variable sites, nucleotides variations, 

and total gap, the haplotype diversity (Hd), the genetik distance and the 

filogenetik tree. Genetik variation measurement in the haplotype diversity hd =1, 

with genetik distance <2%. 

 

Keywords : Genetik Variation, D-Loop, Cephalopachus bancanus, Bangka, 

Tarsier. 
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RINGKASAN 

 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus dari famili Tarsiidae yang hidup 

nocturnal, bertubuh kecil, bermata besar dan diketahui mendiami wilayah 

Sumatera Selatan, Lampung dan Pulau Bangka saat ini telah dinyatakan sebagai 

satwa yang dilindungi berdasarkan Undang-Undang No.5/1990 tentang 

Konservasi Sumber Daya Alam Hayati dan Ekosistemnya serta PP No.7/1999 

tentang Pengawetan Jenis Tumbuhan Dan Satwa dengan status Vulnerable 

berdasar data redlist IUCN (International Union for the Conservation of Nature). 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus telah mengalami penurunan yang sangat 

drastis dihabitatnya, untuk menjaga kelestariannya dilakukan upaya konservasi 

molekuler berupa analisis variasi genetik yang dapat merepresentasikan populasi 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus di wilayah Sumatera Selatan dan Pulau 

Bangka. Sampel yang digunakan sejumlah 6 individu dari Desa Petaling Bangka, 

dan 2 individu dari Musi Rawas Sumatera Selatan berupa sampel darah, jaringan 

dan rambut. Analisis genetik dilakukan di Laboratorium Genetika dan 

Bioteknologi Jurusan Biologi Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam 

Universitas Sriwijaya, Indralaya. Analisis variasi genetik dilakukan berdasarkan 

marka penanda D-Loop mtDNA karena memiliki tingkat variasi tinggi sehingga 

dapat melihat perbedaan setiap individu. Variasi genetik dinyatakan dengan 

parameter Conserved sites, dan variable sites, variasi nukleotida, serta total gap, 

haplotype diversity (Hd), jarak genetik dan pohon filogenetik. Pengukuran variasi 

genetik dalam haplotype diversity Hd =1, dengan jarak genetik <2%. 

Kata Kunci : Variasi Genetik, D-Loop, Cephalopachus bancanus, Bangka, 

Tarsius.  
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

1.1.   Latar Belakang 

Negara Indonesia memiliki kekayaan keanekaragaman hayati yang 

dipengaruhi oleh topografi meliputi hutan dataran rendah, kawasan pesisir dan 

laut, rawa-rawa, gua, daerah kering hingga puncak gunung es di Jaya Wijaya 

(Papua). Keadaan alam, perbedaan iklim, serta isolasi geografis yang ada di 

Indonesia juga menjadi penyebab banyaknya jenis flora dan fauna. 

Keanekaragaman hayati yang tinggi memiliki resiko terjadinya kepunahan yang 

tinggi pula, salah satu jenis primata endemik Indonesia yaitu Cephalopachus 

bancanus di daerah Sumatera Selatan (Shekelle dan Yustian, 2020).  

Cephalopachus termasuk kedalam famili Tarsiidae dan tergolong primata 

berambut dengan ukuran tubuh yang kecil, aktif di malam hari (nocturnal), dan 

termasuk hewan karnivora yang memakan serangga seperti belalang dan/atau 

hewan kecil lainnya (Neri-Arboleda et al., 2002). Ukuran mata Cephalopachus 

relatif besar jika dibanding ukuran tubuhnya dan tergolong mamalia dengan mata 

terbesar, hal tersebut berkorelasi dengan perilaku nokturnalnya. Cephalopachus 

dapat ditemukan pada beberapa tipe habitat seperti hutan primer, sekunder, 

mangrove, dan juga hutan dataran tinggi. Cephalopachus yang mendiami rentang 

geografis berbeda menunjukkan perbedaan warna bulu, ukuran mata, gigi, 

proporsi tungkai, dan panjang rambut ekor (Groves dan Shekelle, 2010). 
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Spesies dari famili Tarsiidae yang telah teridentifikasi hingga tahun 2019 

sebanyak 14 jumlah spesies (Shekelle et al., 2019). Keempat belas spesies dari 

famili Tarsiidae yang ditemukan terbagi kedalam tiga genus, diantaranya 

Cephalopachus di Dataran Sunda, Tarsius di kawasan Sulawesi dan sekitarnya, 

serta genus Carlito di Dataran Mindanao (Groves dan Shekelle, 2010). Genus 

Cephalopachus hanya memiliki satu spesies yaitu Cephalopachus bancanus dan 

terbagi menjadi empat subspesies diantaranya Cephalopachus bancanus ssp. 

saltator di Pulau Belitung, ssp. borneanus yang mendiami Kalimantan, ssp. 

natunensis berada di Kepulauan Natuna, serta ssp. bancanus di wilayah Sumatera 

Selatan, Lampung dan Pulau Bangka (Shekelle dan Yustian, 2020).  

Perbedaan karakter baik morfologi maupun tingkat molekular dipengaruhi 

oleh dua faktor, yaitu faktor lingkungan (eksternal) seperti kondisi habitat, 

makanannya dan pewarisan genetik (internal) (Sumarto dan Koneri, 2016). 

Variasi genetik sangat mempengaruhi kelangsungan hidup makhluk hidup, dan 

pemberdayaan biologi konservasi yang bertujuan untuk mencegah adanya 

kepunahan suatu spesies, terutama hewan endemik (Supriatna, 2018). Informasi 

mengenai variasi genetik juga dapat digunakan sebagai penentu kekerabatan 

spesies, karena kemiripan morfologi belum bisa memastikan bahwa beberapa 

individu tergolong kedalam satu spesies (Widayanti dan Solihin, 2007).  

Spesies Cephalopachus bancanus telah mengalami penurunan populasi dari 

habitat alaminya, dan telah dinyatakan sebagai satwa yang dilindungi berdasarkan 

Peraturan Pemerintah No.7 Tahun 1999 serta Undang-Undang No.5 Tahun 1990 
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dimana statusnya Vulnerable berdasar data redlist IUCN (International Union for 

Conservation Nature and Natural Resourches) (Shekelle dan Yustian, 2020). 

Pola dan proses evolusi molekuler secara kritis mempengaruhi kesimpulan 

dalam filogeni dan filogeografi. Penanda molekuler berfungsi untuk mengkode 

daerah yang dibutuhkan agar dapat teramplifikasi dan terbaca saat analisis 

molekular. Penanda DNA-mitokondria menjadi penanda yang paling sering 

digunakan, karena penanda DNA-mitokondria dapat memunculkan karakteristik 

yang diturunkan oleh ibu (maternal) (Yudianto, 2020). Penanda D-loop 

(Displacement loop) sangat sering digunakan untuk mengetahui hubungan 

kekerabatan antar spesies (Pagala, 2020). DNA mitokondria memiliki kelebihan, 

memiliki kecepatan evolusi yang relatif tinggi karena laju mutasi yang lebih 

tinggi, dan ukurannya relatif kecil (Baktir et al., 2023). 

Molekul mitokondria DNA (mtDNA) terdapat suatu daerah non-coding dan 

memiliki laju mutasi yang tinggi dan dinamakan daerah D-loop atau displacement 

loop. D-loop mtDNA dapat disebut juga dengan control region yang terdiri atas 3 

lokasi yaitu lokasi pertama bersifat variatif dan berada disebelah tRNApro, lokasi 

kedua (center) bersifat kekal atau selalu diturunkan dan lokasi tiga bersifat 

variatif. Analisis variasi urutan basa nukleotida daerah D-loop dapat digunakan 

sebagai dasar untuk menentukan hubungan kekerabatan antar individu baik 

hewan, tumbuhan, mikroba, maupun manusia secara maternal (Sbisa et al., 1997). 

Informasi terakhir mengenai perbedaan genetik pada tingkat subspesies 

Cephalopachus bancanus belum ada kesimpulan tegas Sumatera Selatan dan 

Pulau Bangka. Isolasi geografis yang memisahkan Pulau Bangka dengan daratan 



4 
 

 

Universitas Sriwijaya 
 

besar Sumatera dapat menjadi penyebab utama perbedaan subspesies makhluk 

hidup, meskipun demikian, saat ini, Cephalopachus bancanus yang ditemukan di 

Pulau Bangka dan Sumatera Selatan diyakini sebagai satu subspesies yaitu 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus (Shekelle dan Yustian, 2021).  

Informasi mengenai keragaman genetik infra-spesifik tingkat subspesies 

menjadi dasar, sehingga penting untuk dilakukan analisis variasi genetik 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus. Oleh sebab itu, dilakukan penelitian 

terkait genetika molekuler berupa perubahan urutan basa nukleotida, total gap, 

jarak genetik, pohon filogenetik dan haplotype diversity pada Cephalopachus 

bancanus ssp. bancanus Sumatera Selatan dan Pulau Bangka menggunakan 

penanda D-loop. 

Penanda D-loop dapat digunakan untuk mengetahui variasi genetik dari 

beberapa individu Cephalopachus bancanus ssp. bancanus yang ditemukan di 

wilayah Sumatera Selatan dan Pulau Bangka dan diharapkan hasil sequencing 

menggunakan penanda D-loop akan didapatkan kesimpulan tegas yang terpercaya 

berupa variasi genetik pada Cephalopachus bancanus yang ditemukan di Pulau 

Bangka dan di daerah sekitar Sumatera Selatan (Kecamatan Padang Bindu, OKU 

dan Kec. Selangit, Musi Rawas) informasi variasi genetik selanjutnya dapat 

digunakan untuk strategi konservasi, dan pelestarian Cephalopachus bancanus 

sebagai salah satu primata endemik di Indonesia (Andayani, 2021). 

1.2.   Rumusan Masalah 

Indonesia memiliki salah satu primata endemik yaitu Cephalopachus 

bancanus yang saat ini telah berstatus Vulnerable, sehingga sedang diupayakan  



 
 

5 
 

upaya konservasi secara molekuler dengan mengetahui variasi genetik 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus untuk menjaga kelestariannya. Informasi 

mengenai keragaman genetik infra-spesifik tingkat subspesies menjadi dasar, 

sehingga penting untuk dilakukan analisis variasi genetik Cephalopachus 

bancanus ssp. bancanus. Metode genetika molecular yang sering digunakan untuk 

mengetahui hubungan variasi genetik adalah menggunakan penanda mtDNA D-

loop dengan output berupa perbandingan urutan basa nukleotida, total gap, jarak 

genetik, pohon filogenetik dan haplotype diversity. Bagaimana variasi genetik 

pada Cephalopachus bancanus ssp. bancanus di wilayah Sumatera Selatan dan 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus dari Pulau Bangka berdasarkan gen 

penanda D-Loop?  

1.3.   Tujuan Penelitian  

Tujuan penelitian ini adalah untuk melakukan analisis variasi genetik antara 

Cephalopachus bancanus ssp. bancanus Pulau Bangka dan Cephalopachus 

bancanus ssp. bancanus Sumatera Selatan berdasarkan gen penanda D-Loop.  

1.4.   Manfaat 

Manfaat yang diperoleh dari penelitian ini berupa didapatkannya informasi 

terpercaya dan data ilmiah berupa perubahan urutan basa nukleotida, jarak 

genetik, dan haplotype diversity sebagai analisis variasi genetik Cephalopachus 

bancanus ssp. bancanus Pulau Bangka dan Cephalopachus bancanus ssp. 

bancanus Sumatera Selatan. 
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