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ABSTRACT 

 

The Sumatran rhino is one of the wild animals whose numbers are decreasing in nature. Therefore, 

the detection of genetic diversity is an important step that must be taken in order to avoid 

extinction, and conservation efforts are needed for these animals in nature. The sample collection 

was obtained from rhino captivity in TNWKS Lampung. The sample consisted of (a male named 

Torgamba and a male named Andalas and Bina and Rosa). The blood collection was assisted by a 

veterinarian in charge of the health and reproduction of the Sumatran Rhinoceros at SRS. The PCR 

process used a primer pair (RHCOIF & RHCOIR). The analysis results showed that the nucleotide 

bases differed in the four of rhino samples, which were around 95-100 bases, and in the African 

rhino around 93-101 bases. The results of this study indicate that the Sumatran Rhino Dicerorhinus 

sumatrensis has variations. 
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ABSTRAK 

 

Badak Sumatera merupakan salah satu satwa liar yang jumlahnya semakin menurun di alam. Oleh 

karena itu, deteksi keanekaragaman genetika adalah langkah penting yang harus dilakukan agar 

dapat terhindar dari kepunahan, serta diperlukan usaha konservasi terhadap satwa tersebut di 

alam. Koleksi sample didapatkan dari penangkaran badak di TNWKS Lampung. Sample terdiri 

atas (jantan bernama Torgamba dan jantan bernama Andalas serta Bina dan Rosa).  Dalam 

pengambilan darah dibantu oleh dokter hewan yang bertugas dalam bidang kesehatan dan 

reproduksi Badak Sumatera di SRS. Proses PCR menggunakan pasangan primer  (RHCOIF & 

RHCOIR). Hasil analisa terlihat basa nukleotida berbeda pada empat sampel badak yaitu sekitar  

95-100 basa, dan pada badak afrika sekitar  93-101 basa. Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa 

Badak Sumatera Dicerorhinus sumatrensis terjadi variasi.  

 
Kata Kunci: Badak Sumatera, gen CO1, keragaman genetika, konservasi 

 

PENDAHULUAN 

Indonesia disebut Megabiodiversity 

Country karena memiliki biodiversity yang 

sangat besar. Diantaranya terdapat di pulau 

Sumatera yang menjadi salah satu gambaran 

kekayaan di Indonesia. Lekagul & McNelly 
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(1977) mengungkapkan diketahui bahwa di 

dunia ada lima jenis badak diantaranya badak 

India, badak Jawa, Badak Sumatera yang 

berada di Asia, serta badak Afrika yang 

terdapat di Afrika. 

Jumlah populasi Badak Sumatera  

terlihat saat ini mengalami penurunan yang 

sangat besar sehingga sebarannya pun hanya 

terdapat pada beberapa daerah diantaranya di 

Aceh, Jambi, Bengkulu, Lampung. Saat ini 

keberadaan hidup Badak Sumatera mengalami 

ancaman yang serius sehingga perlu usaha 

konservasi. Penurunan jumlah Badak 

Sumatera di alam dapat terjadi karena 

perburuan liar, fragmentasi habitat serta 

konversi habitat. Alikodra (2002) 

mengungkapkan bahwa keberadaan satwa liar 

di alam dapat berkembang secara stabil 

ataupun satwa liar di alam dapat menurun 

dengan dapatnya satwa menyesuaikan diri 

dengan lingkungannya. Selain itu ancaman 

bagi Badak Sumatera karena cara hidup badak 

yang soliter dan perburuan, serta reproduksi 

yang sulit dan lambat dan menghasilkan anak 

keturunan yang terbatas. 

Berdasarkan Frankham et al., (2002), 

hewan dalam jumlah yang sedikit atau rendah 

maka akan lebih rentan pada sejumlah efek 

genetik yang merugikan, diantaranya: (a) 

adanya efek inbreeding maka keragaman 

genetik akan terjadi penurunan (b) adanya allel 

yang monomorf pada satwa (c) tidak dapat 

beradaptasi pada lingkungan. Selain itu, faktor 

lain penyebab berkurangnya populasi, adalah 

(i) disebabkan adanya habitat yang 

terfragmentasi sehingga mendorong aliran gen 

(gen flow) menjadi terputus, (ii) genetic drift 

meningkat, dan (iii) inbreeding (kawin silang 

dalam populasi) antar populasi. 

Untuk mendapatkan variasi genetik yang 

tinggi dalam suatu kehidupan satwa di alam 

diperlukan usaha konservasi terhadap satwa 

tersebut di alam khususnya Badak Sumatera 

yang jumlahnya semakin menurun di alam. 

Oleh karena itu, deteksi keanekaragaman 

genetika Badak Sumatera salah satu langkah 

penting yang harus dilakukana agar dapat 

terhindar dari kepunahan. 

METODE 

Koleksi Sampel 

Sampel didapatkan dari Suaka Rhino 

Sumatera (SRS) yaitu diantaranya (Torgamba 

berasal dari Riau, dan Andalas yang dilahirkan 

di Cincinati zoo yang kedua induknya berasal 

dari Bengkulu), serta sampel lainnya yaitu 2 

ekor betina yang bernama Bina dan Rosa. 

Dalam pengambilan darah dibantu oleh dokter 

hewan yang bertugas dalam bidang kesehatan 

dan reproduksi Badak Sumatera di SRS. 

Isolasi DNA 

Isolasi DNA berdasarkan pada metode 

yang diungkapkan oleh Duryadi (2005). 

Amplifikasi PCR menggunakan penanda 

genetik yaitu cytochrome oxidase 1 (CO1) 

dengan menggunakan primer tersebut yaitu l 

(RHCOIF & RHCOIR) menghasilkan fragmen 

DNA berukuran 711 bp.  

Proses amplifikasi cytochrome oxidase 1 

(CO1) dilakukan dengan kondisi PCR diawal 

dengan proses predenaturasi pada suhu 94
0
C, 

dilanjutkan dengan siklus utama, antara lain 

tahap denaturasi suhu 94
0
C selama 45 detik, 

dilanjutkan dengan tahap (annealing) 

penempelan primer suhu 58
0
C selama 45 detik 

serta berikutnya (extension) polimerasi pada 

suhu 72
0
C selama 1 menit dengan jumlah 

siklus 35 kali PCR diakhiri dengan (final 

exstension) polimerasi pada suhu 72
0
C selama 

1 menit. 

PCR dilakukan dalam tabung Eppendorf 

menggunakan KIT PCR terdiri atas ddH2O = 

34.25μl, buffer PCR = 5 μl, MgCl2 = 2,5 μl, 

dNTP mix  =1 μl, sepasang primer = 1 μl, 

DNA templete =2 μl Taq DNA polymerase 

(Promega) = 0,25 μl. 

DNA hasil PCR dikonfirmasi 

kebenarannya dengan menggunakan gel 

elektroforesis. Kemudian sekuensing DNA 

dilakukan di First Base company. 

Hasil seekuensing dilakukan alignment 

urutan DNA diedit menggunakan perangkat 

lunak BioEdit (Hall 1999) kemudian di 

aligned atau dijajarkan dengan program 

Clustal X (Larkin et al. 2007) dan didapatkan 



Konservasi Hayati, 17 (1): 44-48, April (2021) 
https://ejournal.unib.ac.id/index.php/hayati/ 

p-ISSN: 0216-9487                            email:konservasihayati@unib.ac.id                  e-ISSN: 2722-1113 

 

https://ejournal.unib.ac.id/index.php/hayati 46 

 

sekuen basa nukleotida kemudian data sekuen 

dianalisa dengan softwere MEGA versi 7.0. 

Serta menggunakan data NCBI untuk data 

diantaranya (Ceratorium simum) (NC001808), 

(ii) (Diceros bicornis) (NC388287), (iii) 

(Rhinoceros unicornis) (NC001779). Analisis 

kekerabatan/ filogeni yaitu memakai  MEGA 

softwere 7.0.  
 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Gen CO1 pada Badak Sumatera 

menghasilkan fragmen DNA berukuran 711 

bp. Sedangkan pada badak  India  berukuran 

1544 pasangan basa (pb). Panjang nukleotida 

dari CO1 teramplifikasi menggunakan primer 

spesifik RHCOIF & RHCOIR. Dengan 

demikian analisa sekuen yang dilakukan tidak 

keseluruhan panjang pada gen CO1 pada 

Badak Sumatera.  
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Gambar 1. Variasi basa nukleotida pada Badak Sumatera 

Gambar 1 menunjukkan jumlah perbedaan 

basa nukleotida diantara keempat individu 

Badak Sumatera dengan badak India berkisar 

95 – 100 nukleotida, sedangkan jumlah DNA 

yang berbeda dengan badak putih Afrika 93 – 

101 nukleotida. Sebaliknya, jumlah perbedaan 

nukleotida antara Badak Sumatera berkisar 5 – 

11 basa. Betina bernama Rosa (♀) memiliki 

perbedaaan nukleotida 10 basa dengan jantan 

bernama Torgamba (♂), dan dengan Andalas 

(♂) memiliki perbedaan 10 nukleotida. Antara 

Rosa (♀) dengan Bina (♀) terdapat perbedaan 

11 nukleotida, sedangkan antara Torgamba 

(♂) dengan Andalas (♂) berbeda 10 

nukleotida. Sementara itu, perbedaan jumlah 

nukleotida antara Torgamba (♂) dengan Bina 

(♀) relatif kecil yaitu hanya 5 nukleotida. 

Hubungan Kekerabatan Badak Sumatera 

Berdasarkan Sekuen CO1  

Terlihat pada hasil sekuen gen CO1 

didapatkan sebesar 711 bp. Hasil analisis 

genetik menunjukkan bahwa empat individu 

badak sumatera yang diteliti terpisah dengan 

badak yang berasal dari Afrika. Adanya 

perbedaan pada badak di dunia dapat dilihat 

dari hasil  analisa variasi genetik seperti yang 

telah dilakukan dalam penelitian ini, bukan 

melihat dari jumlah cula yang ada pada badak, 

karena berdasarkan morfologi terdapat 

perbedaan yang jelas antara badak India, 

badak Jawa, Badak Sumatera dan badak 

Afrika.  
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 Torgamba/RH1/M/Riau

 Bina/RH4/F/Bengkulu

 Andalas/RH2/M/Bengkulu

 Rosa/RH3/F/TNBBS/Lampung

 Rhinoceros unicornis/India

 Ceratotherium simum/Afrika
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Gambar 2. Dendogram Neighbor-Joining dengan pengolahan bootstrap 1000 ulangan dari nukleotida gen CO1   

Hasil sekuen gen CO1 menunjukkan 

bahwa badak jawa, badak India, badak Badak 

Sumatera didapatkan dalam satu 

pengelompokkan (kluster). Terlihat bahwa 

Badak Sumatera yang memiliki jumlah cula 

dua terpisah dari badak Afrika yang juga 

memiliki jumlah cula yang sama yaitu  bercula 

dua. Sehingga, pengelompokan dan penamaan 

genus berdasarkan jumlah cula tidak tepat lagi. 

Penamaan yang tepat dapat dilakukan 

berdasarkan data genetik dan molekulernya. 

Penamaan genus pada badak Afrika tidak 

didasarkan jumlah cula, namun dilakukan 

berdasarkan warna kulit yaitu berkulit hitam 

(Diceros) dan berkulit putih (Ceratotherium). 

Berdasarkan hasil yang diperoleh, Badak 

Sumatera berbeda secara genetik dengan 

badak Afrika, meskipun sama-sama memiliki 

dua cula. Berdasar hasil sekuen, Badak 

Sumatera secara genetik lebih dekat 

kekerabatannya dengan badak Jawa dan badak 

India yang memiliki satu cula. Adanya 

perbedaan jumlah cula tidak mempengaruhi 

hubungan kekerabatan. Namun kedekatan 

kekerabatannya lebih didasarkan pada sebaran 

geografis. Terjadi perbedaan diantara badak 

tersebut terjadi karena adanya pemisahan 

secara geografis. 

 

PENUTUP 

Gen CO1 dapat digunakan sebagai 

penanda genetik badak berdasarkan sekuen 

basa nukleotida sehingga dapat membedakan 

spesies badak. Dari data gen CO1. Badak 

Sumatera terpisah dari badak Afrika. Sehingga 

diperlukan adanya penelitian lanjutan, 

khususnya Badak Sumatera dengan 

penambahan spesies dan jumlah sampel tiap 

spesies. Hasil pengujian diharapkan dapat 

memberikan hasil yang baik dan akuratif untuk 

seluruh spesies badak di Indonesia. 
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