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Hadirin yang saya hormati,

Pendahuluan

Indonesia merupakan negara kepulauan yang terletak di
antara benua Asia dan Australia, serta di antara Samudra Pasifik
dan Hindia, dengan lebih dari 1700 pulau. Wilayah ini terletak
pada lintang 6°LU-11°LS dan bujur 95°BT-141°BT, dan
memiliki ciri-ciri bioregion yang ditentukan oleh garis Wallace,
garis Weber, dan garis Lydekker. Garis Wallace memisahkan
wilayah fauna Asia dan Australia, dengan bagian baratnya
memiliki spesies Asia dan bagian timurnya memiliki spesies
Australia. Meskipun distribusi flora dan fauna saat ini
dipengaruhi oleh berbagai faktor seperti migrasi, perdagangan,
fragmentasi habitat, dan pengenalan spesies baru oleh manusia,
perubahan iklim global juga dapat mengubah pola distribusi ini
seiring dengan berjalannya waktu. Indonesia, sebagai negara
megabiodiversitas, memiliki dua kawasan penting (hotspots)
keanekaragaman hayati yang terancam, yaitu Sunda Barat dan
Wallacea, serta Kawasan hutan hujan tropis di Melanesia
termasuk Papua, yang semua ini berperan penting dalam
pengembangan teori Biogeografi berdasarkan konsep Wallacea.

Indonesia sebagai negara megabiodiversitas

Indonesia dianggap sebagai negara megabiodiversitas
karena memiliki faktor-faktor yang menjadikannya salah satu
negara paling kaya akan keanekaragaman hayati di dunia.
Beberapa faktor tersebut meliputi letak geografis yang unik di
antara dua benua dan dua samudra, topografi yang beragam,
iklim tropis yang hangat dan lembap sepanjang tahun, ribuan
pulau yang menciptakan isolasi geografis, beragam tipe
ekosistem seperti hutan mangrove, terumbu karang, savana,
rawa-rawa, dan hutan hujan tropis, serta diversitas budaya yang



mencerminkan  keanekaragaman biologisnya. Pemerintah
Indonesia selama ini telah mengambil langkah-langkah untuk
melestarikan keanekaragaman hayatinya melalui pembentukan
taman nasional, kawasan konservasi, dan upaya pelestarian
lainnya. Namun, keanekaragaman hayati Indonesia juga
menghadapi ancaman serius seperti deforestasi, perubahan
iklim, dan perburuan ilegal, sehingga pelestarian lingkungan
hidup menjadi sangat penting untuk masa depannya. Selain itu,
Indonesia juga memiliki kekayaan sumber daya genetik yang
tinggi baik di darat maupun di perairan, termasuk satwa liar yang
semakin langka di habitatnya serta ikan dari perairan air tawar
dan air laut.

Hadirin yang saya hormati

Mengapa untuk konservasi perlu identifikasi satwa secara
molekuler?

Identifikasi satwa secara molekuler sangat penting dalam
upaya konservasi alam dan pelestarian biodiversitas karena
alasan berikut:

Pertama, ldentifikasi spesies yang tidak dapat dikenali
secara morfologi (penampilan fisik) merupakan suatu
kebutuhan karena beberapa spesies mungkin sulit atau bahkan
tidak dapat dibedakan secara morfologi dengan spesies lain yang
serupa.

Pengukuran keragaman genetik dalam suatu populasi atau
spesies merupakan aspek penting dari  konservasi.
Keanekaragaman genetik memainkan peran kunci dalam
ketahanan populasi terhadap perubahan lingkungan, penyakit,
dan perubahan genetik yang dapat terjadi dari waktu ke waktu.
Melalui teknik seperti pemetaan DNA sidik jari, kita dapat
melacak individu-individu tertentu dalam populasi. Informasi ini



berguna untuk memantau perilaku migrasi, perkembangbiakan,
dan perilaku lainnya yang relevan dalam manajemen konservasi.
Identifikasi molekuler juga membantu dalam mendeteksi
adanya hibridisasi antara spesies yang berbeda. Ini menjadi
krusial dalam situasi dimana spesies asli sedang terancam oleh
persilangan dengan spesies invasif atau non-asli.

Kedua, dengan identifikasi molekuler, hubungan keluarga
antara individu dalam populasi, serta keterkaitan satu sama
lain dalam populasi yang berbeda, identifikasi molekuler sangat
membantu. Informasi ini krusial dalam merencanakan program
pemuliaan dan manajemen yang efektif.

Ketika kita berupaya mengembalikan populasi satwa liar,
identifikasi molekuler membantu dalam pemilihan individu yang
akan dikembalikan atau dipindahkan ke habitat baru. Hal ini
memastikan bahwa individu yang dipilih memiliki keragaman
genetik yang sesuai dan tidak membawa risiko penyakit atau
masalah genetik tertentu.

Ketiga, tidak kalah pentingnya, identifikasi molekuler digunakan
untuk mendeteksi penyakit atau patogen yang dapat
mengancam populasi satwa liar. Dengan mendeteksi infeksi atau
penyakit sejak dini, kita dapat mengambil tindakan preventif dan
pengobatan yang sesuai untuk melindungi populasi tersebut.

Hadirin yang saya hormati

DNA mitokondria dipilih untuk deteksi keragaman genetik
dan deteksi kekerabatan tingkat spesies

DNA mitokondria (mtDNA) sering digunakan dalam
penelitian genetika dan evolusi karena memiliki beberapa
keunggulan. Pertama, jumlah mtDNA dalam sel sangat
melimpah, sehingga dapat diekstraksi dari jumlah sampel yang



kecil. Selain itu, mtDNA lebih kecil ukurannya dibandingkan
dengan DNA inti sel, sehingga analisis sekuensinya lebih cepat
dan ekonomis. Tingkat variabilitas mtDNA tinggi karena
mitokondria rentan terhadap kerusakan, menyebabkan
akumulasi mutasi seiring waktu. Selain itu, mtDNA tidak
dibungkus protein Histone seperti DNA inti sel, sehingga lebih
rentan terhadap kerusakan lingkungan. MtDNA juga tidak
mengalami rekombinasi seperti DNA inti sel, sehingga dapat
digunakan untuk melacak garis keturunan maternal dalam studi
genetika.

Genome mtDNA terdiri dari 37 gen, termasuk 13 gen
yang menyandi protein respirasi, 22 gen tRNA, 2 gen rRNA, dan
daerah pengontrol D-loop yang memiliki tingkat mutasi yang
tinggi. Semua gen dalam mtDNA memiliki tingkat mutasi yang
lebih tinggi dibanding DNA inti, menjadikannya ideal untuk
menganalisis keragaman genetik pada tingkat takson, spesies,
dan individu.

Hadirin yang saya hormati

Beberapa metode yang dapat digunakan dalam identifikasi
dan analisis kekerabatan satwa:

Analisis DNA mitokondria adalah salah satu metode yang
berguna dalam penelitian kekerabatan dan identifikasi satwa.
Prinsip ini penting karena DNA mitokondria (mtDNA) memiliki
karakteristik tertentu. Beberapa metode yang dapat digunakan
dalam analisis DNA mitokondria untuk identifikasi satwa dan
kekerabatan meliputi:

Sekuensing DNA Mitokondria: Sekuensing adalah metode
untuk menentukan urutan nukleotida dalam DNA. Metode ini
dapat digunakan untuk mengidentifikasi spesies satwa dengan



cara membandingkan urutan nukleotida DNA mitokondria dari
sampel yang tidak diketahui dengan urutan nukleotida DNA
mitokondria dari spesies yang diketahui. PCR (Polymerase
Chain Reaction) MtDNA: PCR adalah metode untuk
melipatgandakan DNA. Metode ini dapat digunakan untuk
mengidentifikasi spesies satwa dengan cara memperbanyak
fragmen DNA mitokondria yang spesifik untuk spesies tertentu
yang kemudian dapat digunakan untuk analisis lebih lanjut
menggunakan pendekatan bioinformatik. Restriction Fragment
Length Polymorphism (RFLP) adalah metode untuk
mendeteksi perbedaan dalam panjang fragmen DNA yang
dihasilkan oleh enzim restriksi. Metode ini dapat digunakan
untuk  mengidentifikasi  spesies satwa dengan cara
membandingkan pola amplikon RFLP DNA mitokondria dari
sampel yang tidak diketahui dengan pola amplikon RFLP DNA
mitokondria dari spesies yang diketahui. Single Strand
Conformation Polymorphism (SSCP) adalah metode yang
digunakan untuk mendeteksi variasi dalam sekuen mtDNA
dengan mengukur perbedaan dalam mobilitas fragmen DNA
pada gel poliakrilamida. Metode Molekuler lainnya: Selain
metode yang telah disebutkan sebelumnya, ada juga berbagai
teknik molekuler lainnya seperti analisis polimorfisme panjang
fragmen restriksi (PCR-RFLP) dan analisis PCR dengan tandem
pendek (short tandem repeat, STR), yang digunakan dalam
analisis DNA mitokondria.

Pemilihan metode yang paling sesuai untuk identifikasi
satwa bergantung pada tujuan penelitian. Jika tujuan adalah
untuk mengidentifikasi spesies satwa, metode sekuensing DNA
Mitokondria adalah yang paling cocok. Namun, jika tujuannya
adalah mengidentifikasi individu satwa, maka metode DNA
fingerprinting akan lebih tepat.



Hadirin yang saya hormati

Identifikasi beberapa satwa dan kekerabatannya berdasar
analisis sekuen DNA mitokondria

Tarsius

Indonesia memiliki kekayaan ragam jenis primata di
dunia, termasuk 40 dari 195 jenis primata yang ada di dunia, dan
24 di antaranya endemik di Indonesia. Salah satunya adalah
Tarsius sp. dari genus Tarsius, famili Tarsiidae (Supriyatna &
Wahyono, 2000). Tarsius adalah primata kecil yang dikenal
dengan matanya yang besar. Tarsius hidup di beberapa pulau di
Indonesia, seperti Sumatra, Kalimantan, Sulawesi, dan pulau-
pulau sekitarnya, dan mereka ada di berbagai habitat, termasuk
hutan hujan tropis, pegunungan, dan daerah pantai.

Namun, Tarsius rentan terhadap perubahan habitat dan
aktivitas manusia, sehingga penting untuk melindungi dan
melestarikan habitat mereka. Selain itu, mereka juga
menghadapi ancaman dari perdagangan ilegal dan pemeliharaan
ilegal sebagai hewan peliharaan, yang harus diatasi melalui
upaya konservasi yang tepat. Dengan demikian, perlindungan
Tarsius dan habitatnya sangat penting untuk menjaga
kelangsungan hidup spesies ini di Indonesia.

Identifikasi Tarsius secara molekuler yang telah
dilakukan penulis dengan metode sekuensing DNA mitokondria
antara lain menggunakan gen Cytochrome B (Widayanti dkk,
2004), D-Loop (Widayanti dan Solihin, 2007; Widayanti, 2008),
gen Cytochrome Oxidase Subunit 2 (COX2) (Widayanti dkk,
2010), gen ATP synthase FO subunit 8 (ATP8) (Widayanti,
2010), gen NADH Dehidrogenase Sub-Unit 3  (ND3)
(Widayanti dkk, 2011), gen NADH Dehidrogenase Sub-Unit 4L
(ND4L) (Widayanti dan Susmiati, 2012), gen ATP synthase FO



subunit 6 (ATP6) (Widayanti dkk, 2012), gen Cytochrome
Oxidase Subunit I (COX1) (Baaka dan Widayanti, 2013), gen
NADH Dehidrogenase Sub-Unit 6 (ND6) (Widayanti dkk.,
2013), dan gen NADH Dehydrogenase Subunit 4 (ND4) (herri
alfian dkk, 2014). Dalam penelitian ini, pengambilan sampel
Tarsius dilakukan dari beberapa wilayah yakni Sulawesi utara,
Sulawesi Tengah, Lampung (Sumatra), dan Kalimantan. Hasil
analisis fragmen DNA mitokondria menunjukkan sekuen
nukleotida gen ATP8, gen ND4, dan gen Cyt B, yang dapat
digunakan untuk mengidentifikasi Tarsius asal Sulawesi Utara
(Tarsius spectrum), Sulawesi Tengah (Tarsius dianae),
Lampung (Tarsius bancanus), dan Kalimantan (Tarsius
bancanus borneoensis).

Kuskus
Kuskus merupakan satwa australis, mammalia
berkantung (marsupial), masuk dalam famili Phalangeridae,
yang persebarannya terbatas di Indonesia bagian timur
(Sulawesi, Maluku, Papua, dan Pulau Timor), Australia dan
Papua New Guinea (Helgen dan Flannery, 2004). Famili
Phalangeridae mempunyai 5 genus yaitu Trichosurus, Ailurops,
Phalanger, Spilocuscus dan Strigocuscus dan setidaknya ada 24
spesies yang tersebar dari Australia Utara, Papua New Guinea
ke Timur Indonesia (Kinman and Koeppl, 1982). Dari 5 genus
tersebut, 4 genus terdapat di Indonesia yakni Ailurops,
Phalanger, Spilocuscus dan Strigocuscus. Di Papua, ditemukan
2 genus yaitu Phalanger (kuskus tidak bertotol) dan Spilocuscus
(kuskus bertotol); di Maluku dan Pulau Timor ditemukan 2
genus yaitu Phalanger dan Spilocuscus; dan di Sulawesi
ditemukan genus Strigocuscus dan Ailurops, yang merupakan
satwa endemik Sulawesi (Kennedy, 1993).
Selama ini, penelitian ilmiah telah dilakukan pada spesies



endemik ini dengan mengamati berbagai gen, seperti 12S
rRNA (Widayanti dkk., 2015), NADH Dehydrogenase Subunit
1 (ND1) (Widayanti, 2016), Cytochrome B (Cyt B) (Kunda et
al., 2016), Cytochrome C Oxidase subunit 3 (COX3) (Kunda
etal., 2017), Cytochrome ¢ Oxidase subunit 1 (COI) (Kunda et
al., 2016), dan 16S rRNA (Widayanti et al., 2020).

Analisis genetik menunjukkan bahwa Phalanger dari
Maluku memiliki perbedaan genetik dengan Phalanger dari
Papua. Hal yang serupa terjadi pada kuskus totol (Spilocuscus)
dari Papua dan Maluku, di mana karakter genetiknya berbeda.

Lebih menariknya lagi, meskipun kuskus warna cokelat
dan kuskus warna putih asal Maluku secara penampilan
berbeda, penelitian molekuler menunjukkan bahwa keduanya
sebenarnya merupakan spesies yang sama, Yaitu Phalanger
orientalis.

Pada fase sebelum kematangan seksual, P. orientalis
jantan memiliki karakter fenotip yang sama dengan P.
orientalis betina, yaitu rambut berwarna cokelat dengan garis
hitam dari kepala sampai pangkal ekor. Namun, saat mencapai
fase kematangan seksual, P. orientalis jantan mengalami
perubahan warna yang didominasi oleh warna putih, sementara
P. orientalis betina tetap berwarna cokelat. Biasanya,
perubahan warna rambut hanya terjadi pada kuskus jantan.
Mekanisme ini terkait erat dengan peristiwa dimorfisme
seksual, seperti yang diamati oleh Kunda (2016). Fenomena
serupa juga terjadi pada S. maculatus, dimana individu jantan
mengalami perubahan warna rambut menjadi hitam/kuning
kecoklatan dengan campuran putih (totol), sementara S.
maculatus betina tetap berwarna kelabu.

Hasil analisis filogenetik berdasarkan gen-gen tersebut di
atas menunjukkan bahwa sampel kuskus dari pulau Halmahera
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memiliki keragaman genetik yang rendah jika dibandingkan
dengan sampel dari pulau Sentani, Jayapura. Mereka juga
tergabung dalam satu subklade yang sama. Penelitian genetik
menunjukkan bahwa kuskus P. orientalis dan S. maculatus dari
Halmahera  sebenarnya  merupakan  mamalia  yang
diperkenalkan dari Timur ke Timor. Temuan ini mendukung
gagasan bahwa migrasi manusia yang panjang dan perdagangan
di wilayah Maluku hingga Maluku Utara telah mengakibatkan
introduksi spesies tertentu, seperti kuskus, yang awalnya
mungkin dibawa sebagai hewan peliharaan dan sumber
makanan.

Pohon filogenetik berdasarkan DNA mitokondria
menunjukkan bahwa Kuskus dari Maluku dan Papua terbagi
menjadi dua kelompok. Kelompok Al adalah kuskus asal
Papua (genus Phalanger), kelompok A2 adalah kuskus Maluku
dalam genus Phalanger. Kelompok B1 adalah kuskus asal
Papua (genus Spilocuscus), B3 adalah kuskus dari Maluku
dalam genus Spilocuscus, dan B2 adalah kuskus (genus
Spilocuscus), khusus dari Pulau Sentani (Papua) dan Pulau
Ternate (Maluku).

Catfish asli Indonesia

Wilayah laut Indonesia, yang mencakup 77% dari luas
total negara ini, memiliki potensi besar dalam hal sumber daya
pangan, terutama ikan. Samdani et al. (2021) mencatat bahwa
dari 7000 spesies ikan di dunia, sekitar 2000 jenisnya dapat
ditemukan di perairan Indonesia, terutama di perairan air tawar.
Ini menjadikan ikan sebagai komponen penting dengan
kontribusi sebanyak 48,1% dari hewan vertebrata di Indonesia,
menjadikannya negara kedua terbesar setelah Brasil dalam
populasi ikan air tawar (Saputra et al., 2018).
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Salah satu contoh penting adalah ikan baung
(Hemibagrus nemurus) yang kaya akan nutrisi seperti protein,
lipid (termasuk omega-3, omega-6, asam lemak tak jenuh
tunggal, asam  dokosaheksaenoat/DHA, dan  asam
eikosapentaenoat), mineral, albumin, dan antioksidan (Robert
1989; Mesomya et al., 2002; Widayanti et al., 2019). Namun,
keberadaan ikan asli Indonesia saat ini semakin langka karena
persaingan dengan “jenis asing invasive (JAI)” atau '"spesies
invasive” yang tumbuh dan berkembang dengan cepat,
menyebar luas, memiliki toleransi yang tinggi terhadap
lingkungan, dan mampu bertahan dengan berbagai jenis
makanan. Hal ini mengganggu rantai makanan dan
menyebabkan kerugian ekonomi yang signifikan.

Pengertian jenis asing invasif'' atau "‘spesies invasif
menurut International Union for Conservation of Nature
(IUCN):

Spesies invasif adalah spesies, baik spesies asli maupun
tidak asli. Organisme ini memiliki potensi untuk merusak
lingkungan baru karena kurangnya kontrol alami dan dapat
dengan cepat menyebar dan mengalahkan spesies asli yang ada
di lingkungan tersebut. Kondisi ini dapat menyebabkan
gangguan serius bagi keanekaragaman hayati setempat,
mengancam spesies asli, mengganggu rantai makanan, dan
menyebabkan kerugian ekonomi. Spesies asing tidak selalu
invasif, spesies invasif belum tentu berasal dari luar/asing.
Spesies invasif meliputi tanaman, hewan, atau mikroorganisme
yang diperkenalkan di luar wilayah aslinya ke suatu wilayah
baru, baik sengaja maupun tidak sengaja.

Contoh beberapa Ikan asing invasif berbahaya antara lain
ikan mas (Cyprinus carpio), ikan mujair (Oreochromis
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mossambicus), ikan nila (O. niloticus), ikan gabus (Chana
micropeltse), dan ikan sapu-sapu (Pterygolichthys pardalis).
Hilangnya keanekaragaman ikan di sungai berdasar studi
Wowor et al. (2010) di sungai Ciliwung dan Cisadane, Jawa
Barat termasuk Sungai-sungai di sekitarnya terindikasi adanya
penurunan ikan asli secara drastis antara tahun 1890-2010
masing-masing sebesar 92,5% dan 75,6% serta crustacea
mencapai 66,7%, serta tidak tertutup kemungkinan terjadi
penurunan di sungai-sungai lainnya.

Widayanti dkk. juga telah melakukan identifikasi
molekuler ikan berkumis (Catfish) yang diambil dari beberapa
sungai di Indonesia. Pada penelitian tersebut menggunakan gen
Sitokrom oksidase Il (COIlI) (Budiariati et al., 2021), gen 12S
rRNA (Widayanti et al., 2021), gen COIIl (Widayanti et al.,
2019), gen Sitokrom B (Megarani et al., 2020), gen ND1
(widayanti dkk, 2022), dan gen ND6 (Widayanti et al., 2022).
Dari hasil penelitian tersebut ditemukan empat kelompok yaitu:

1. lkan berkumis dari Sungai Mahakam, Sungai
Martapura, Sungai Kapuas, Sungai Kampar, Sungai
Musi, dan Sungai Progo termasuk dalam spesies
Hemibagrus nemurus.

2. lkan berkumis dari Sungai Elo termasuk dalam
kelompok genus Mystus.

3. lkan berkumis dari Sungai Bomberay termasuk dalam
kelompok genus Arius.

4. lkan berkumis dari Sungai Bengawan Solo termasuk
dalam kelompok genus Pangasius.

Hasil penelitian ini juga menunjukkan bahwa ikan
berkumis dari Sungai Elo, Sungai Bengawan Solo, dan Sungai
Bomberay kemungkinan merupakan spesies yang berbeda
dengan data yang ada di Genbank. Hal ini dikarenakan terdapat
perbedaan genetik yang signifikan, yaitu sekitar 8,9% - 21%
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untuk Pangasius, 9% - 21% untuk Mystus, 8,9% - 19% untuk
Arius. Sedangkan untuk Hemibagrus, perbedaan genetiknya
>3%, sehingga dapat diidentifikasi sebagai Hemibagrus
nemurus.

Selain ikan air tawar, Widayanti dkk. (2022) juga
melakukan  penelitian  menggunakan  ikan  tenggiri
(Scomberomorus) dari beberapa lokasi TPI diantaranya di
Ambon, Papua, Banjarmasin, Palembang, Rembang, dan
Cilacap. Berdasar sekuen nukleotida gen Cytochrome B dari
penelitian tersebut ditemukan tiga spesies Scomberomorus,
yaitu S.commerson, S. semifasciatus, dan S. koreanus.

Hadirin yang saya hormati

Penutup

Dari uraian yang telah saya sampaikan, ijinkan saya
menyimpulkan bahwa identifikasi satwa secara molekuler
berdasar sekuen gen-gen DNA mitokondria memiliki berbagai
keuntungan yang sangat berarti untuk tujuan konservasi dan
pengelolaan sumber daya alam. Hal ini dikarenakan
kemampuannya mengidentifikasi spesies dengan tingkat akurasi
tinggi, membantu dalam penemuan spesies baru, mengungkap
perdagangan produk pangan hewan ilegal, serta mengukur
tingkat keanekaragaman genetik dalam populasi satwa liar.
Metode ini juga mendukung pelacakan pergerakan populasi,
memungkinkan penyusunan kebijakan konservasi berdasarkan
bukti yang kuat, serta fokus pada perlindungan habitat dan
penegakan hukum terhadap perdagangan ilegal. Secara
keseluruhan, identifikasi satwa dengan metode molekuler
merupakan alat penting dalam upaya melindungi
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keanekaragaman hayati dan mengelola populasi satwa liar secara
berkelanjutan.

Saudara-saudara yang saya hormati,

Perkenankanlah terlebih dahulu saya mengucapkan
syukur alhamdulillah ke hadirat Allah SWT atas berkah dan
rahmat-Nya yang melimpah pada kita semua. Selanjutnya,
izinkan saya untuk mengucapkan terima kasih kepada Bapak
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Republik Indonesia atas keputusan untuk mengangkat saya
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Terima kasih kepada Rektor dan Wakil Rektor; Ketua,
Sekretaris, dan anggota senat Akademik; Ketua, Sekretaris dan
anggota Senat FKH-UGM; Dekan dan pengurus fakultas yang
telah menyutujui pengusulan kenaikan jabatan saya ini. Terima
kasih juga saya sampaikan kepada Tim PAK Fakultas
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