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GENETIC VARIATION OF TARSIER FROM BELITUNG 

ISLAND BASED ON DISPLACEMENT LOOP (D-LOOP) 

MARKER GENE 

Dea Ardinaya  

08041282126056 

SUMMARY 

Land clearing on Belitung Island has caused significant environmental impacts. The 

existence of the Belitung tarsier is currently quite alarming, because its status has 

been declared as Endangered or threatened and has not received adequate attention 

in terms of genetic conservation, so its genetic information is still very limited. To 

address this issue, further research is needed on analyzing genetic variation in 

Belitung tarsier individuals using Displacement Loop (D-Loop) genetic markers. 

This study aims to analyze genetic variation among Belitung tarsier individuals 

using the Displacement Loop (D-Loop) gene marker. The research samples used 

were ear tissue samples. The samples used came from the Bukit Peramun location, 

Air Selumar Village, Belitung and from the Batu Mentas location in Kelekak Datuk 

Village, Belitung. The research stages consisted of total DNA isolation, quantity 

test and quality test, DNA amplification, electrophoresis, sequencing, data analysis 

using GeneStudio application, BLAST NCBI website, Mega program and DNAsp. 

DLTARPROF and DLTARBFR primers successfully amplified all six samples 

indicated by the presence of DNA bands ranging from 418 bp to 424 bp. The Hd 

value is 1 in each population so it is concluded that the six samples have a very high 

level of genetic variation based on the Displacement Loop (D-Loop) marker gene. 

keywords: genetic variation, tarsier, displacement loop, belitung 
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RINGKASAN 

Pembukaan lahan yang terjadi di Pulau Belitung telah menyebabkan dampak 

lingkungan yang signifikan. Keberadaan tarsius Belitung saat ini cukup 

memprihatinkan, karena statusnya telah dinyatakan sebagai Endangered atau 

terancam punah dan belum mendapatkan perhatian yang memadai dalam hal 

konservasi genetik, sehingga informasi genetiknya masih sangat terbatas. Untuk 

menangani masalah ini, diperlukan penelitian lebih lanjut tentang analisis variasi 

genetik pada individu tarsius Belitung menggunakan penanda genetik 

Displacement Loop (D-Loop). Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis variasi 

genetik antar individu tarsius Belitung dengan menggunakan gen penanda 

Displacement Loop (D-Loop). Sampel penelitian yang digunakan berupa sampel 

jaringan telinga. Sampel yang digunakan berasal dari lokasi Bukit Peramun, Desa 

Air Selumar, Belitung dan dari lokasi Batu Mentas di Desa Kelekak Datuk, 

Belitung. Tahapan penelitian terdiri dari isolasi DNA total, uji kuantitas dan uji 

kualitas, amplifikasi DNA, elektroforesis, sekuensing, analisis data dengan 

menggunakan aplikasi GeneStudio, website BLAST NCBI, program Mega dan 

DNAsp. Primer DLTARPROF dan DLTARBFR berhasil mengamplifikasi keenam 

sampel yang ditunjukkan dengan adanya pita band DNA yang berkisar antara 418 

bp hingga 424 bp. Nilai Hd yaitu 1 pada masing masing populasi sehingga 

disimpulkan bahwa keenam sampel tersebut memiliki tingkat variasi genetik yang 

sangat tinggi berdasarkan gen penanda Displacement Loop (D-Loop). 

kata kunci: variasi genetik, tarsius, displacement loop, belitung 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

1.1 Latar Belakang 

Mamalia yang terdapat di kepulauan Indonesia memiliki karakteristik khas, 

terutama dalam aspek keanekaragaman serta tingginya tingkat endemisme 

(Maryanto dan Higashi, 2011). Tingginya endemisme ini tidak hanya ditemukan 

pada spesies mamalia yang terbatas di dalam pulau, tetapi juga pada spesies yang 

mampu bermigrasi, beradaptasi, berkolonisasi, dan berspesiasi. Beberapa di 

antaranya bahkan dapat melintasi berbagai hambatan alam seperti gunung, bukit, 

dan sungai, serta berpindah antar pulau. Primata yang terdapat di Indonesia terbagi 

menjadi 9 genus dengan jumlah sebanyak 62 spesies, sedangkan primata endemik 

yang terdapat di Indonesia dengan jumlah total 48 spesies, salah satu primata 

endemik terdapat pada genus Tarsius (Maryanto et al., 2019). 

Tarsius merupakan primata kecil dengan distribusi geografis yang cukup 

terbatas di Asia Tenggara. Tarsius tidak ditemukan di wilayah yang sama secara 

bersamaan (simpatrik), melainkan tersebar secara alopatrik atau parapatrik, yang 

berarti terpisah secara geografis atau memiliki area pertemuan yang terbatas. Pola 

distribusi geografis ini memberikan wawasan yang lebih dalam tentang taksonomi 

dan evolusi tarsius. Spesies tarsius yang hidup di pulau-pulau berbeda menunjukkan 

variasi spesifik di setiap pulau. Shekelle (2008), menekankan bahwa memahami 

distribusi geografis tarsius sangat penting untuk menentukan taksonomi tarsius. 

Pengklasifikasian tarsius saat ini dikelompokkan dalam 3 genus yang tersebar 

secara alopatrik di berbagai wilayah biogeografis. Ketiga genus tersebut memiliki 
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persebaran yang berbeda, di mana genus Tarsius ditemukan di Sulawesi serta 

pulau-pulau sekitarnya, sementara genus Carlito tersebar di beberapa pulau di 

selatan Filipina, yang pada Zaman Es dahulu merupakan bagian dari daratan yang 

disebut Mindanao Raya. Adapun genus Cephalopachus ditemukan di wilayah 

terbatas di Sundalandia, khususnya di Pulau Sumatera dan Kalimantan (Groves dan 

Shekelle, 2010). 

Cephalopachus bancanus diketahui memiliki 4 sub-spesies yang telah 

diidentifikasi, antara lain: Cephalopachus bancanus ssp. bancanus dari Pulau 

Bangka dan bagian selatan Sumatera, Cephalopachus bancanus ssp. borneanus dari 

pulau Borneo, Cephalopachus bancanus ssp. saltator dari pulau Belitung dan 

Cephalopachus bancanus ssp. natunensis dari pulau Serasan (Groves dan Shekelle, 

2010). Kehilangan habitat Cephalopachus bancanus disebabkan oleh beberapa 

faktor, termasuk konversi hutan menjadi area pertambangan timah inkonvensional, 

perkebunan kelapa sawit besar-besaran, pemukiman, penebangan liar, kebakaran, 

dan banjir. Selain itu, penurunan populasi Cephalopachus bancanus juga dapat 

dipengaruhi oleh aktivitas seperti perburuan dan perdagangan ilegal (Yustian et al., 

2009; Syafutra et al., 2017). 

Populasi Cephalopachus bancanus ssp. saltator di Pulau Belitung 

diperkirakan memiliki kepadatan sekitar 19 hingga 46 individu per kilometer 

persegi (Yustian et al., 2009). Berdasarkan Peraturan Pemerintah No. 7 Tahun 

1999, spesies ini diklasifikasikan sebagai satwa yang dilindungi. Selain itu, pada 

tahun 2006, International Union for Conservation of Nature and Natural Resources 

(IUCN) juga menetapkan status konservasi bagi spesies ini sebagai spesies yang 
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terancam punah (Endangered). Penurunan populasi Cephalopachus yang terus 

berlangsung menunjukkan perlunya upaya konservasi yang lebih serius untuk 

melindungi spesies ini (Shekelle dan Yustian, 2020). 

Ancaman utama terhadap kelestarian Cephalopachus bancanus ssp. saltator 

diakibatkan dari adanya aktivitas pertambangan dan perkebunan, terutama kelapa 

sawit. Kawasan hutan yang sebelumnya mendominasi Pulau Belitung telah 

mengalami perubahan secara signifikan menjadi area pertambangan dan 

perkebunan berpotensi memberikan dampak negatif terhadap habitat alami 

Cephalopachus bancanus ssp. saltator. Perubahan ini menyebabkan fragmentasi 

habitat, sehingga area tempat tinggal spesies tersebut terbagi menjadi kantong-

kantong kecil yang terisolasi (Yustian et al., 2009). Satwa yang hidup di lingkungan 

yang terisolasi lebih rentan mengalami kepunahan. Penelitian lebih lanjut 

diperlukan untuk mengidentifikasi marka molekuler pada setiap spesies tarsius 

guna mendukung upaya konservasi (Widayanti dan Solihin, 2007). 

Penanda genetik merupakan bagian dari materi genetik, umumnya berupa 

DNA, yang dapat diidentifikasi dengan mudah dan dimanfaatkan untuk 

membedakan sel, individu, populasi, atau spesies. Dalam berbagai penelitian, DNA 

mitokondria (mtDNA) sering digunakan sebagai salah satu jenis penanda genetik 

(Wirdateti et al., 2015). DNA mitokondria dipilih sebagai penanda genetik karena 

jumlah salinan yang banyak sehingga mudah di dapat dari sel, ukuran yang relatif 

kecil (sekitar 16,5 kb) sehingga mempermudah amplifikasi, diwariskan secara 

maternal dan beberapa gen mitokondria mengalami mutasi lebih cepat 

dibandingkan gen inti (Wertz, 2000). 
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DNA mitokondria mengandung sejumlah gen serta satu daerah kontrol yang 

disebut D-loop, yang tidak berperan dalam pengkodean protein. Karena mutasi di 

daerah ini tidak berdampak pada fungsi protein, D-loop memiliki toleransi mutasi 

yang tinggi, sehingga tingkat variasinya lebih besar dibandingkan dengan wilayah 

lain. Akibatnya, D-loop menjadi bagian dari mtDNA dengan tingkat polimorfisme 

tertinggi (Purwantini et al., 2013). Tingginya tingkat polimorfisme pada daerah D-

loop dalam rantai mtDNA disebabkan karena pada daerah ini menunjukkan tingkat 

keragaman yang signifikan di antara individu-individu yang tidak memiliki 

hubungan kekerabatan maternal (Satriyanti dan Anggita, 2018).  

Secara khusus, control region (CR) atau wilayah displacement loop (D-loop) 

adalah area utama non-coding yang mengatur transkripsi dan replikasi DNA 

mitokondria. Tingkat substitusi yang lebih tinggi di Control Region atau 

displacement loop (D-Loop), dibandingkan bagian lain dari DNA mitokondria, 

sehingga dapat digunakan untuk mengidentifikasi keragaman genetik baik 

intraspesifik dan interspesifik (Loehr et al., 2006).  

Berdasarkan uraian tersebut, analisis variasi genetik tarsius asal Pulau 

Belitung diperlukan untuk melihat apakah setiap individu Tarsius asal Pulau 

Belitung yang diambil melalui titik lokasi pengambilan sampel yang berbeda 

memiliki suatu variasi genetik yang akan digunakan untuk salah satu upaya 

konservasi genetik.  

1.2 Rumusan Masalah  

Pembukaan lahan yang terjadi di Pulau Belitung telah menyebabkan dampak 

lingkungan yang signifikan. Hasil survei awal mengungkapkan bahwa habitat 
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tarsius di Pulau Belitung sebagian besar berada di hutan sekunder dan di luar 

kawasan hutan lindung. Kondisi ini menjadi ancaman signifikan bagi tarsius asal 

Pulau Belitung, sebagai primata endemik yang menghuni pulau tersebut. 

Keberadaan tarsius asal Pulau Belitung saat ini cukup memprihatinkan, karena 

statusnya telah dinyatakan sebagai Endangered atau terancam punah dan belum 

mendapatkan perhatian yang memadai dalam hal konservasi genetik, sehingga 

informasi genetiknya masih sangat terbatas. Untuk menangani masalah ini, 

diperlukan penelitian lebih lanjut tentang analisis variasi genetik pada individu 

tarsius asal Pulau Belitung menggunakan penanda genetik Displacement Loop (D-

Loop). 

1.3 Tujuan Penelitian 

Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis variasi genetik antar individu 

tarsius asal Pulau Belitung dengan menggunakan gen penanda Displacement  Loop 

(D-Loop). 

1.4 Manfaat Penelitian 

Penelitian ini diharapkan mampu menjadi sumber data ilmiah berupa 

informasi genetik tarsius asal Pulau Belitung yang selanjutnya dapat digunakan 

sebagai data acuan konservasi. 
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