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ABSTRAK

Tingginya tingkat perburuan trenggiling (Manis javanica; Desmarest 1822) Indonesia untuk
diperdagangkan secara illegal sebagai bahan dasar obat terutama di China, menyebabkan terjadinya
penurunan populasi di alam. Tujuan penelitian ini adalah untuk melihat tingkat kualitas dan keragaman
genetik trenggiling serta mengetahui asal usul satwa sitaan berdasarkan analisis molekuler. Sebagai
kontrol asal usul trenggiling sitaan digunakan sampel alam berdasarkan sebaran populasi yang diketahui
pasti yang berasal dari Jawa, Kalimantan, dan Sumatera. Analisis molekuler menggunakan daerah non
coding control region (D-loop) mitokondrial DNA (mtDNA). Hasil analisis dari pohon filogeni menunjukkan
bahwa dari 44 sampel trenggiling sitaan terindikasi berasal dari Kalimantan sebanyak 24 individu, asal
Sumatera tujuh individu, dan dari populasi Jawa 13, sementara rataan jarak genetik (d) antara
Kalimantan-Jawa d= 0,0121+0,0031; Kalimantan-Sumatera d= 0,0123+0,0038; dan Sumatera-Jawa d=
0,0075+0,038. Jarak genetik secara keseluruhan di antara populasi adalah d= 0,0148+0,0035, dengan
keragaman nukleotida (0) 0,0146. Hasil ini menunjukkan bahwa lebih 50% trenggiling sitaan berasal
dari Kalimantan, dan populasi Kalimantan menunjukkan kelompok terpisah dengan Jawa dan Sumatera
dengan boostrap 98%.

Kata-kata kunci: Manis javanica; keragaman genetic; control region, jarak genetik

ABSTRACT

High levels of illegal trading on Java pangolin (Manis javanica, Desmarest. 1822) for the basic ingredient
of Traditional Chinese Medicine have caused sharp decline in its wild population. The purposes of this
study were to assess the level of quality and genetic diversity, and to identify the origin of the confiscated
individuals by molecular analysis. The original species used as a control were obtained from known areas
in Java, Kalimantan, and Sumatera. Molecular analysis was carried out using non-coding region control
region (D-loop) of mitochondrial DNA (mtDNA). The results of phylogenic tree analysis showed that 44
confiscated pangolins were from Kalimantan (24 individuals), from Sumatra (seven individuals), and
from Java (13 individuals). As many as 19 haplotypes were found on the basis of their base substitutions
consisting of nine from Kalimantan, seven from Java and three from Sumatra. Average genetic distance
(d) between those from Kalimantan-Java was d = 0.0121 + 0.0031; those from Borneo-Sumatra was d =
0.0123 + 0.0038 and those from Sumatra-Java was d = 0.0075 + 0.038, respectively. Overall genetic
distance between populations was d = 0.0148 + 0.0035, with the nucleotide diversity (0) of 0.0146. These
results indicate that over 50% of pangolins seized came from Kaimantan, and Kalimantan populations
show a separate group with Java and Sumatra with boostrap 98%.

Keywords: Manis javanica,; genetic diversity; control region; genetic distance
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PENDAHULUAN

Trenggiling (Manis javanica, Desmarest.
1822) di Indonesia tersebar di Pulau Sumatra,
Jawa, Kalimantan, dan pulau-pulau sekitarnya.
Satwa ini sudah dilindungi Undang-undang
Indonesia sejak tahun 1932, dan di tingkat
internasional tercatat sebagai species yang
terancam punah (IUCN, 2010), sementara di
CITES meskipun spesies ini terdaftar dalam
Appendix IT namun konvensi telah memutuskan
moratorium perdagangan (Newton et al., 2008;
Pantel dan Chin, 2009). Dimasukannya M.
javanica ke Status Moratorium adalah karena
efek domino dari tekanan perburuan di Indo
China pada M. pendactyla yang sudah mulai
habis dan sebagai pengganti kemudian bergeser
ke spesies Asia Tenggara yaitu M. javanica. Hal
ini telah mengakibatkan Indonesia sebagai
pemasok tertinggi perdagangan trenggiling
ilegal di kawasan Asia Tenggara (Semiadi et al.,
2008).

Tingginya minat internasional terhadap
trenggiling lebih banyak sebagai akibat dari
tingginya konsumen satwa eksotik di daratan
Cina dan semenanjung sekitar Vietnam, Laos,
dan Kamboja. Trenggiling terutama di wilayah
Indo-China, menjadi salah satu bahan dasar
Traditional Chinese Medicine (TCM). Saat ini
dilaporkan bahwa di kawasan tersebut
keberadaan jenis trenggiling setempat (M.
pentadactyla) telah sangat rendah dan
dikhawatirkan di ambang kepunahan, sehingga
pensuplai trenggiling banyak mencari ke
Negara Asia dan Asia Tenggara, seperti
Indonesia, Malaysia hingga ke daerah India dan
kemungkinan sampai ke Afrika. Hal tersebut
berpengaruh terhadap populasi M. javanica
khususnya yang tersebar di kepulauan di
Indonesia. Dengan demikian perlu diberi
perhatian khusus karena trenggiling memiliki
laju reproduksi lambat, yang menghambat
kemampuan mereka untuk pulih dari
penurunan populasi yang begitu cepat (Newton
et al., 2008; Nowak, 1999; Lim dan Ng, 2008).

Kasus penyitaan trenggiling serta bagian-
bagiannya di wilayah Indonesdia telah banyak
terjadi, dengan pusat penangkapan terpusat di
wilayah Sumatera dan Jawa. Permasalahan
muncul ketika diperolehnya trenggiling yang
masih hidup maka pelepasliaran seharusnya
dilakukan sesuai dengan wilayah persebaran
aslinya. Namun, di sisi lain informasi akurat
mengenai asal usul satwa sitaan sering tidak
jelas atau akurat. Penelitian tentang trenggiling
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sangat terbatas, beberapa penelitian dasar yang
telah dilaporkan adalah mengenai taksonomi,
chormosom, dan sangat sedikit mengenai
molekuler, persebaran dan ekologi. Semua
penelitian tentang trenggiling tersebut lebih
memfokuskan pada jenis yang tidak berasal dari
Indonesia (Munyala et al., 2008; Nie et al., 2011;
Meyer et al., 2010; Gaudin dan Wible, 1999).

Sekuen DNA mitokondria dipilih sebagai
penanda genetik karena jumlah kopinya
banyak, berukuran relatif kecil (= 16,5 kb),
diturunkan dari induk betina (maternal), dan
beberapa gen dalam mitokondria mutasinya
lebih cepat dari pada gen inti (Wertz, 2000).
Daerah D-Loop mtDNA atau dikenal juga
dengan “daerah kontrol” (control region)
merupakan tempat yang mengatur replikasi dan
transkripsi yaitu awal dari replikasi rantai
berat (Foran et al., 1988). Daerah ini telah
dibuktikan merupakan bagian yang paling
bervariasi pada genom mitokondria. Wilayah
D-loop merupakan daerah yang paling
hipervariabel, mempunyai laju kecepatan
mutasi 4-5 kali lebih cepat dibandingkan dengan
daerah mtDNA lainnya. Daerah control region
(D-loop) mtDNA mempunyai variasi basa yang
cukup tinggi atau berevolusi dengan cepat dan
memilki fragmen pendek yang konservatif
(Horai et al., 1993). Oleh karena itu daerah
control region/D-loop sering digunakan untuk
analisis filogenetik baik di dalam spesies maupun
antar spesies. Tujuan penelitian adalah untuk
mendapatkan data variasi genetik, dan asal usul
trenggiling sitaan berdasarkan penanda genetik
dalam membantu strategi konservasi
trenggiling.

METODE PENELITIAN

Sampel Trenggiling

Sampel penelitian merupakan trenggiling
hasil sitaan dari tahun 2010-2014 yang dikoleksi
di Jakarta, Medan, Surabaya, Kalimantan
Tengah, Jember, dan Lampung sebanyak 44
sampel dan dari koleksi alam sebanyak enam
sampel diperoleh dari Lampung, Palangkaraya,
dan Jember, sebagai kontrol (Tabel 1). Sampel
berupa daging dan sisik yang diawetkan di dalam
alkohol absolute PA.

Isolasi dan Purifikasi DNA

Total DNA dari sampel sisik diperoleh
dengan mengekstrak sisik menggunakan
phenol-chloroform dan dipresipitasi dengan
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Tabel 1. Sampel trenggiling hasil sitaan dan koreksi alam yang digunakan pada penelitian

No. No.Id Lokasi sitaan Keterangan
1 MZBR.0270 Cijeruk, Sukabumi Daging

2 MZBR.0272 Medan Daging

3 MZBR.0273 Medan Daging

4 MZBR.0274 Medan Daging

5 MZBR.0275 Medan Sisik

6 MZBR.0276 Medan Sisik

7 MZBR.1030 Tegal Aur, Jakarta Daging

8 MZBR.1034 BKSDA, Jakarta Daging

9 MZBR.1036 BKSDA, Jakarta Daging

10 MZBR.1038 BKSDA, Jakarta Daging

11 MZBR.1040 BKSDA, Jakarta Daging

12 MZBR.1042 BKSDA, Jakarta Daging

13 MZBR.1044 BKSDA, Jakarta Daging

14 MZ7BR.1046 BKSDA, Jakarta Daging

15 MZBR.1048 BKSDA, Jakarta Daging

16 MZBR.1050 BKSDA, Jakarta Daging

17 MZBR.1052 BKSDA, Jakarta Daging

18 MZBR.1053 BKSDA, Jakarta Daging

19 MZBR.1054 BKSDA, Jakarta Daging

20 MZBR1057 Tanggamus, Sitaan Lampung Sisik

21 MZBR1063 BKSDA, Jakarta Daging

22 MZBR.1064 BKSDA, Jakarta Daging

23 MZBR.1069 Surabaya Daging

24 MZBR.1070 Surabaya Daging

25 MZBR.1071 Surabaya Daging

26 MZBR.1072 Surabaya Daging

27 MZBR.1073 Surabaya Daging

28 MZBR.1074 Surabaya Daging

29 MZBR.1076 Surabaya Daging

30 MZBR.1077 Surabaya Daging

31 MZBR.1177 Balik Bukit 1, Lampung Sisik (alam)
32 MZBR.1178 Balik Bukit 2. Lampung Sisik (alam)
33 MZBR.1081 Palangkaraya Kalteng, Daging

34 MZBR.1082 Palangkaraya Kalteng, Daging

35 MZBR.1083 Palangkaraya Kalteng, Daging

36 MZBR1084 Palangkaraya Kalteng, Sisik (alam)
37 MZBR.1085 Palangkaraya Kalteng, Daging

38 MZBR.1086 Palangkaraya Kalteng, Daging

39 MZBR.1157 Pangkalan Bun, Kalteng, Daging

40 MZBR.1162 Pangkalan Bun, Kalteng, Daging

41 MZBR.1163 Pangkalan Bun, Kalteng, Sisik (alam)
42 MZBR.1164 Pangkalan Bun, Kalteng, Daging

43 MZBR.1165 Pangkalan Bun, Kalteng, Daging

44 MZBR.1166 Pangkalan Bun, Kalteng, Daging

45 MZBR.1179 Jember, Jawa Timur Sisik (alam)
46 MZBR.1180 Jember, Jawa Timur Sisik (alam)
47 MZBR.1181 Jember, Jawa Timur Daging

48 MZBR1182 Jember, Jawa Timur Daging

49 MZBR1183 Jember, Jawa Timur Daging

50 MZBR1184 Jember, Jawa Timur Daging
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Gambar 1. Posisi primer dan ukuran amplifikasi pada penelitian ini

etanol absolute untuk mengendapkan DNA.
Sisik dihaluskan sekitar 30 mg dan dilarutkan
di dalam extraction buffer yang terdiri dari 200
uL lisis buffer, 10% Sodium Dedocyl Sulphate
(SDS) dan 10 pL/mL proteinase K (100 mg/mL),
kemudian sampel diinkubasi semalam pada
suhu 59°C. Tahap purifikasi dan presipitasi
mengikuti prosedur Sambrook et al. (1989).
Sementara sampel daging mengikuti purifikasi
standar phenol dan DNeasy Blood & Tissue Kit
(Qiagen Kit). Selanjutnya DNA yang diperoleh
dilarutkan di dalam ddH,0O atau MilliQ water.

Polymerase Chain Reaction (PCR)
Amplifikasi dan DNA Sekuensing

Primer untuk amplifikasi D-loop menggu-
nakan dua pasang primer specifik yang
digunakan pada M. pendactyla (Hsieh et al.,
2010) dengan sekuen primer: L15997uni
AGCCCCAAAGCTGATATTCT; PanDH15972
AGGGCATGACA CCACAGTTATG. Amplifikasi
PCR dibentuk di dalam 30 ulL dari reaction
mixture terdiri dari 17 u. KAPA Robust Hot
Start (KAPA Biosistems), 1-2 pL. genom DNA,
2,5 pLprimers 2,5 pm/ ul,, 1,25 Units Taqg DNA
Polymerase (Qiagen) dan MilliQ. Amplifikasi
dilakukan pada Esco Swift Mini Thermo Cycler
(USA). Detail kondisi amplifikasi: denaturation
95°C 5m, 35 cycles (denaturation 94°C 1 menit,
annealing 62°C 45 detik, extension 72°C 45 detik)
dan extension 72°C 10 menit. Hasil PCR
kemudian diamati pada 2% agarose gel dan
menggunakan Marker 100 bp, dan selanjutnya
disekuen menggunakan primer forward dan
reverse di First Base Company.

Primer L15997uni dan panDH15972 yang
digunakan mengamplifikasi sepanjang 625 bp
termasuk 40 bp tRNA Prolin. Posisi primer
yang digunakan untuk amplifikasi daerah
tersebut seperti pada Gambar 1.

Analisis Sekuen

Sekuen D-loop darisemua sampel diedit
menggunakan BioEdit software (Hall, 1999)
kemudian dijajarkan (aligned) menggunakan
program Clustal X. Sebelum dianalisis, semua
hasil sekuen di-blast pada National Center for

Biotechnology Information (NCBI) program
untuk menghindari adanya sampel terkonta-
minasi atau sekuen pseudogen. Analisis data
menggunakan Program Molecular Evolutionary
Genetics Analysis MEGA) version 5.0 (Tamura
et al., 2011). Analisis data meliputi variable
sites berdasarkan nukleotida, haplotipe (hd),
keragaman nukleotida (0), indeks transisi/
transverse dan dan jarak genetik (d). Untuk
memastikan hasil sekuen adalah genus Manis
atau spesies Manis spp. maka dilakukan
similaritas dengan program Blast pada GenBank
untuk memastikan bahwa spesies yang
disekuen adalah Manis sp.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Total panjang DNA hasil amplifikasi (PCR)
adalah sekitar 625 bp pada control region seperti
disajikan pada Gambar 2. Control region (D-
loop) diapit oleh tRNA prolin dan tRNA
phenilalanin. Panjang sekuen nukleotida
control region tidak sama untuk semua spesies
terutama pada mamalia dan tergantung pada
masing-masing spesies. Pada trenggiling
panjang control region sekitar 1164 bp (Qin et
al., 2012). Sekuen DNA mitokondria dipilih
sebagai penanda genetik karena jumlah kopinya
banyak, berukuran relatif kecil (£16,5 kb),
diturunkan dari induk betina (maternal), dan
beberapa gen dalam mitokondria mutasinya
lebih cepat dari pada gen inti (Wertz, 2000).
Daerah D-Loop tDNA atau dikenal juga dengan
daerah control (control region) merupakan
tempat yang mengatur replikasi dan transkripsi
yaitu awal dari replikasi rantai berat (Foran et
al., 1988). Daerah ini telah dibuktikan
merupakan bagian yang paling bervariasi pada
genom mitokondria dan merupakan daerah yang
paling hipervariabel, mempunyai laju kecepatan
mutasi empat sampai lima kali lebih cepat
dibandingkan dengan daerah mtDNA lainnya.
Daerah control region (D-loop) mtDNA
mempunyai variasi basa yang cukup tinggi atau
berevolusi dengan cepat dan memilki fragmen
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Gambar 2. Hasil sebagian amplifikasi control region sepanjang 625bp 1-14 sampel penelitian ; M

= marker 100bp.

pendek yang konservatif (Horai et al., 1993). Oleh
karena itu daerah control region/D-loop sering
digunakan untuk analisis filogenetik baik dalam
spesies maupun antar spesies.

Hasil sekuensing pada control region dari
50 sampel sekitar 600 bp, tetapi yang digunakan
untuk analisis sekitar 563 bp. Spesies ini
memiliki kesamaan nukleotida tinggi dengan M.
pendactyla yaitu dengan nilai homologi sekitar
93% sampal 95%, sedangkan dengan M.
tetradactyla dari Afrika nilai homologi sekitar
88% sampai 89%. Hasil penelitian lain dengan
menggunakan D-loop menunjukkan bahwa nilai
homologi antara M. pendactyla dengan M.
tetradactyla sekitar 71,7% sampai 82,7% (Hsieh
et al., 2011). Hasil in1 menunjukkan bahwa M.
pendactyla berhubungan lebih dekat dengan M.
javanica dari pada dengan M. tetradactyla.

Data sekuen nukleotida selanjutnya
digunakan di dalam penghitungan perbedaan
nukleotida, jarak genetik, dan keragaman
nukleotida antar populasi. Jumlah situs
nukleotida yang berbeda pada jajaran sekuen
adalah sebanyak 22 situs dan membentuk 19
haplotipe yang terdiri dari sembilan haplotipe
populasi Kalimantan, tiga haplotipe
diperkirakan dari populasi Sumatera, dan tujuh
haplotipe populasi Jawa (Tabel 2.). Perbedaan
nukleotida antara Jawa dengan Sumatera
sangat kecil, tetapi dengan adanya sampel
trenggiling dari alam yang mewakili masing-
masing daerah pesebaran, maka penentuan
haplotipe dari masing-masing populasi dapat
ditentukan yaitu populasi Jawa, Sumatera, dan
Kalimantan. Pemisahan antara populasi Jawa
dan Sumatera pada pohon filogeni menggunakan
perbedaan nukleotida pada control region (D-
loop) terlihat kurang jelas. Daerah kontrol
sangat conserve pada ke lima spesies Manidae,
baik dalam struktur dan panjang (urutan
panjang bervariasi antara 1156 dan 1169 bp)

(Hassanin et al., 2015)

Pada Tabel 2. terlihat perbedaan nukleotida
antara ketiga populasi. Sampel yang
teridentifikasi berasal dari Kalimantan memiliki
perbedaan nukleotida sekitar 2,3% sampai 2,8%
dengan Jawa dan Sumatera, sementara antara
Jawa dengan Sumatera perbedaan nukleotida
hanya sekitar 0,5% sampai 0,7%. Berdasarkan
tipe haplotipe yang diperoleh dari masing-masing
populasi menunjukkan trenggiling dari
Kalimantan memailiki pola substitusi basa
berbeda dengan populasi Jawa dan Sumatera,
sedangkan antara populasi Jawa dan Sumatera
tidak ada karakter spesifik yang membedakan
di antara haplotipe. Berdasarkan perbedaan dari
posisi situs bervariasi, hanya ada satu situs
basa berbeda antara Sumatera dan Jawa yaitu
pada situs 145 antara Tymin (T) pada Jawa dan
Cytocine (C) pada populasi Sumatera. Sementara
haplotipe populasi Kalimantan terdapat sembilan
situs informatif (hanya dimiliki oleh
Kalimantan) yang berbeda dengan Sumatera
dan Jawa yaitu pada situs 114, 119, 122, 123,
124, 128, 141, 217, dan 219 yaitu Timin (T) ke
Adenin (A), Cytosin (C) -T, Guanin (G) - C, T-C,
A-T, A-G, T-G, G-A dan T-C (Tabel 2.).
Berdasarkan hasil ini menunjukkan bahwa
penggunaan control region (D-loop) sebagai
penanda pada spesies ini terutama pada populasi
Sumatera dan Jawa tidak sensitif memberikan
karakter pembeda tetapi dari variasi genetik
dapat memberikan informasi pembeda di antara
populasi.

Jarak genetik dan keragaman nukleotida
juga menunjukkan perbedaan yang jauh antara
populasi Kalimantan dengan Jawa dan
Sumatera. Jarak genetik (d) antara individu
pada seluruh populasi sebesar d= 0,0148 +
0,0035, dengan keragaman genetik (0) 0,0146.
Tingkat keragaman genetik dari masing-
masing populasi dapat dilihat dari jarak genetik
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Table 2. Variasi situs nukleotida dari 19
haplotipe pada D-loop dari 50 sampel

Haplotipe?® N® Nucleotide site®
111111111112222234

169011122223441112396
785424923489154799460
CRKala 7 CTTTTTCGTAAGTTGGTCGCA
CRJawB 3 ...C.ATCCTG.G..ACT.TG
CRKalC O T.
CRKalD 1 e G.o.oovvii o
CRJawEk 2 .. ATCCTG.G. .AC G
CRKalr 1 N G G........ T.
CRJawG 1 ..C..ATCCTG.G..AC..TG
CRJawH 1 .. TCCTGAG. .ACT.TG
CRSumtT 3 .CC. . .ATCCCGAGC.AC.ATG
CRJawJ 2 ....CATCCTG.G. .AC..TG
CRKalk 2 L A....T.
CRJawL T L. ATCCTGAG. .ACT.TG
CRKalM 1 [ T.
CRKalN 1 e A....T.
CRKalO 1 Cooo o G.....oo .. TG
CRSumtP 4 ..C..ATCCCG.GC.AC.ATG
CRSumtQ 2 ..C. . .ATCCCGAGC.AC.ATG
CRJawR 3 T...CATCCTG.G. .ACT.TG
ZRJawS 2 .. ATCCTG.G..AC..TG
CRKalT 1 e G........ T

Keterangan: *Jumlah haplotipe pada penelitian
ini; "Ukuran sampel; °Posisi situs yang
bervariasi
D-loop pada penelitian ini

antar individu pada masing-masing populasi
yaitu populasi Kalimantan d=0,0027, Sumatera
d= 0,0020 dan Jawa d= 0,0045. Karakter
pembeda antar populasi dapat dilihat dari jarak
genetik, perbedaan nukelotida, dan keragaman
nukleotida. Jarak genetik (d) antar populasi
yaitu berturut turut d= 0,0121+0,0031 (Kal-
Jawa), d=0,0123+0,0038 (Kal-Sumt), sementara
antara Jawa dan Sumatra d= 0,0075+0,0038.
Hasil tersebut menunjukkan bahwa jarak
genetik antara populasi Kalimantan dengan
Jawa, dan Sumatera cukup tinggi yaitu sekitar
1,22%, sedangkan antara Jawa dengan
Sumatera sangat kecil dibawah 1% yaitu 0,75%.
Perbedaan nukleotida antara Kalimantan-Jawa
berkisar 1,8%-3,0%; Kalimantan-Sumatera
berkisar 2,1%-2,8%; Jawa-Sumatera berkisar
0,5%-1,6%. Hasil tersebut juga ditunjukan
dengan nilai keragaman nukleotida (1) yaitu
berturut-turut adalah m= 0,0121+0,0025
(Kalimantan-Jawa), m = 0,0112+0,0020
(Kalimantan-Sumatera) dan m=0,0017+0,0008
(Jawa-Sumatera). Laporan penelitian sebelum-
nya yang menggunakan sampel berbeda dan
tidak diketahui asal usulnya pada gen
cytochrome-b, rataan jarak genetik sedikit lebih
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tinggi yaitu d= 0,026+0,006, dan perbedaan
nukleotida berkisar dari 0,3% sampai 4,2%
(Wirdatetiet al., 2013). Perbedaan genetik yang
luas juga ditemukan pada sisik trenggiling
sitaan dengan menggunakan D-loop
mitokondria di Taiwan, dan hampir semua
teridentifikasi sebagai M. javanica (Hsieh et al.,
2011).

Data genetik ini dapat digunakan untuk
melacak asal geografi dari spesies hewan jika
masing-masing populasi mempunyai struktur
keragaman genetik secara geografis (Ishida et
al., 2013). Namun, hasil tersebut tidak bisa
menentukan asal-usul sampel secara jelas
karena data referensi yang terbatas dan
distribusi geografis M. javanica belum
diketahui berdasarkan garis keturunan genetik.
Keragaman genetik intra spesies M. javanica
sepertinya sedikit diketahui, di samping itujalur
perdagangan trenggiling cukup rumit seperti
terlihat pada spesies yang diperdagangkan secara
ilegal lainnya yaitu Chelonians (Ades et al.,
2000), sehingga pemantauan dan mengatur
perdagangan satwa penting (Nijman, 2009).
Trenggiling M. javanica menunjukkan paling
tinggi diperdagangkan dari tangkapan di
wilayah Asia Tenggara berdasarkan analisis
forensik sampel sisik hasil sitaan menggunakan
cytochrome-c oxidase subunit-I (COI)
mitokondria (Zhang et al., 2015). Penelitian ini
sedikitnya dapat membantu dalam mengungkap
tingkat kejahatan satwa liar dalam hal ini
trenggiling dari sampel jaringan dan forensik
seperti sisik.

Analisis filogeni menunjukkan adanya dua
clade yang terpisah dan membentuk tiga
kelompok (Gambar 3 dan 4). Pemisahan yang
jelas di antara dua clade dan tiga kelompok dapat
mengidentifikasi sampel sitaan berdasarkan
sampel alam yang digunakan. Dari pohon
filogeni dapat dilihat bahwa clade pertama
(Gambar 3), dari 44 sampel sitaan terdapat 24
individu dari populasi Kalimantan yaitu satu
clade dengan sampel alam No MZBR 1084 dan
1163. Sampel tersebut hasil sitaan dari
Pangkalan Bun, Palangkaraya, dan Medan.
Tetapi penggunaan sekuen D-loop M. pendactyla
dari GenBank (GU206843.1 dan GU20650.1)
trenggiling dari China pada pohon filogeni
menunjukkan kekerabatan yang lebih dekat
yaitu satu kelompok dengan populasi
Kalimantan. Hasil ini menarik karena M.
pendactylaberasal dari China yang cukup jauh
dari wilayah pesebaran Kalimantan. Untuk
mendukung hasil tersebut perlu dilakukan
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Gambar 3. Pohon filogeni yang menggambarkan posisi trenggiling sitaan menggunakan Neighbour

Joining matrix dengan Kimura’s two-parameter model
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penelitian lebih lanjut mengenai pola sebaran
dan evolusi dari Manis spp. dengan
menggunakan berbagai sampel Manis sp. dari
masing wilayah pesebaran. Clade kedua terdiri
dari dua kelompok yaitu kelompok populasi Jawa
dan populasi Sumatera. Pemisahan clade
pertama dan kedua dengan nilai boostrap cukup
tinggi, yaitu 98%. Bootstrap dilakukan untuk
mengevaluasi kestabilan cabang. Nilai
bootstrap pada pohon filogenetik di atas
termasuk dalam kategori stabil, karena suatu
cabang dikatakan stabil jika nilai bootstrap di
atas 95% dan dikatakan tidak stabil jika nilai
bootstrap berada di bawah 70% (Osawa et al.,
2004).

Pengelompokan antara sampel Jawa dan
Sumatera ditunjukan berdasarkan sampel alam
yang digunakan pada masing-masing kelompok.
Pada kelompok Sumatera terindikasi sebanyak
tujuh sampel sitaan berasal dari populasi
Sumatera dan 13 sampel dari populasi Jawa.
Masing-masing sampel alam terdapat dalam
satu kelompok yaitu sampel dari Lampung no
MZBR 1177 dan 1178 mewakili Sumatera dan
sampel Jember no. MZBR 1179 dan 1180
mewakili populasi Jawa. Nilai boostrap antara
Jawa dan Sumatera adalah 90% yang
memungkinkan populasi terpisah. Pemisahan
ketiga populasi terutama Jawa dan Sumatera
tidak begitu jelas, hal ini karena semua sampel
sitaan adalah dalam satu spesies, tetapi
penelitian filogenetik menggunakan marker
DNA mitokondria antar spesies terlihat
pemisahan secara jelas pada pohon antara M.
pendactyla dan M. javanica (Gaubert dan
Antunes, 2015; Hassanin et al., 2015). Pohon
filogeni dilihat dari lokasi sitaan dapat
menjelaskan bahwa sampel sitaan dari Jakarta
(Tanjung Priuk dan BKSDA Jakarta)
merupakan trenggiling hasil tangkapan dari
populasi Jawa, Sumatera, dan Kalimantan,
sementara sitaan dari Kalimantan dan Medan
umumnya trenggiling berasal dari Kalimantan,
dan sitaan dari Jember dan Surabaya
merupakan hasil tangkapan dari Jawa dan
Sumatera. Berdasarkan pohon filogeni control
region tersebut menunjukkan 50% trenggiling
sitaan pada penelitian ini adalah berasal dari
penangkapan di wilayah Kalimantan; 15,90%
dari Sumatera; dan sisanya dari Jawa. Hasil
ini dapat memberikan informasi pola
perdagangan trenggiling dimana tangkapan
melalui beberapa jalur pengumpulan sebelum
diekspor. Perdagangan satwa liar merupakan
bencana bagi trenggiling dan ekosistem habitat
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mereka. Pemanenan trenggiling tidak hanya
mengancam keberadaan mereka, tetapi juga
memengaruhi ketersediaan makanan dan
ekosistem setempat karena trenggiling sangat
memengaruhi terhadap kelimpahan dan
keragaman invertebrata penting dalam
ekosistem ini (Swart et al., 1999; Sileshi et al.,
2009). Jenis trenggiling yang paling banyak
diperdagangkan di wilayah Asia saatini adalah
M. javanica berupa sisik (Challender, 2011;
TRAFFIC, 2013), karena semakin berkurangnya
populasi dari jenis M. pendactyla dari China yang
memiliki sejarah panjang di dalam perdagangan
trenggiling untuk permintaan obat dan
makanan (Wu et al., 2002; TRAFFIC, 2004)

SIMPULAN

Berdasarkan perbedaan nukleotida dan
variasi genetik pada control region mtDNA
menunjukkan bahwa populasi Kalimantan
merupakan kelompok yang terpisah dengan
populasi Sumatra dan Jawa berdasarkan jarak
genetik dan pohon filogeni. Populasi trenggiling
antar populasi Jawa dan Sumatra tidak
menunjukkan pemisahan yang jelas pada pohon
filogeni. Hasil penelitian memberikan informasi
tentang asal usul populasi trenggiling sitaan
yaitu 24 ekor dari Kalimantan, 13 ekor dari Jawa,
dan tujuh ekor dari Sumatera. Dengan demi-
kian dapat membantu di dalam menentukan
kebijakan untuk langkah konservasi pada
trenggiling bagi instansi terkait pada masing-
masing wilayah pesebaran.

SARAN

Untuk mendapatkan hasil penelitian yang
lebih sensitif, maka diperlukan penambahan
sampel dari alam terutama untuk populasi Jawa
dan Sumatera, di samping itu juga diperlukan
penelitian lanjutan dengan menggunakan gen
yang lain.
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