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ABSTRACT

Pelicans (Pelecanus conspicillatus) is one of the wild species that have a widely distribution. This bird has been
successfully bred in Ragunan Zoo, Jakarta. The indicator of inbreeding in the captive population is shown by
the decrease of nucleotide diversity and number of haplotypes. The result of genetic diversity analysis using D-
loop fragment sequences showed low genetic diversity with nucleotide diversity (p) = 0.00064 £+ 0.00010 and
haplotype diversity (Hd) = 0.532 + 0.061 in Pelecanus conspicillatus populations in the Ragunan Zoo.
However, negative Fu's Fs value (-3,246) indicates population expansion. We found that there were seven
haplotypes in bird populations in the captivity: haplotype 1, 2 and 3 consist of 43 individuals (65.15%), five
individuals (7.57%), and 14 individuals (21.21%), respectively. For each haplotype 4, 5, 6 and 7 is only
represented by one individual of Pelecanus conspicillatus (1.51%). The sex ratio of males to females is 1: 8.86
with four males identified as haplotype 1, and one male on haplotypes 3, 5 and 7, respectively. Genetic
diversity data of the population is an important way for designing long-term plans and goals in efforts to
maintain genetic diversity of the Pelecanus conspicillatus population in captivity.
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ABSTRAK

Burung pelikan (Pelecanus conspicillatus) merupakan salah satu hidupan liar yang memiliki sebaran luas.
Burung ini telah sukses berkembang biak di Taman Margasatwa Ragunan, Jakarta. Indikator terjadi perkawinan
antar keluarga dekat (inbreeding) dalam populasi penangkaran ditunjukkan dengan menurunnya diversitas
nukleotida dan jumlah haplotipe. Hasil analisis keragaman genetik dengan menggunakan sekuen fragment D-
loop terhadap 66 Pelecanus conspicillatus di penangkaran Taman Margasatwa Ragunan menunjukkan
keragaman genetik rendah (diversitas nukleotida (pi)=0,00064+0,00010 dan diversitas haplotipe (Hd)
=0,532+0,061). Nilai Fu’s Fs negatif (-3,246) merupakan indikator terjadinya ekspansi populasi. Populasi
burung di penangkaran terdapat 7 haplotipe: haplotipe 1, 2 dan 3 masing-masing terdiri dari 43 ekor(65,15%), 5
ekor(7,57%) dan 14 ekor(21,21%), sedangkan haplotipe 4, 5, 6, dan 7 masing-masing ditemukan hanya 1
individu Pelecanus conspicillatus (1,51%). Rasio seksual jantan dan betina yaitu 1:8,86 dengan empat jantan
teridentifikasi sebagai haplotipe 1, dan masing-masing satu jantan pada haplotipe 3, 5 dan 7. Data keragaman
genetik dari populasi merupakan langkah awal penting untuk merancang rencana breeding dan tujuan jangka
panjang dalam usaha menjaga keragaman genetik dari populasi Pelecanus conspicillatus di penangkaran.

Kata Kunci: Pelecanus conspicillatus, diversitas, identifikasi seksual

PENDAHULUAN sayap hitam dan paruh merah muda dan tercatat
memiliki paruh terpanjang dari semua burung
yang ada saat ini (Marchant dan Higgins,

Di Indonesia sebaran burung pelikan

Burung pelikan Australia (Pelecanus

conspicillatus) merupakan salah satu dari tujuh
spesies pelican di dunia. Sebaran burung ini
meliputi pedalaman dan pesisir perairan Australia,
New Guinea, dan Indonesia bagian barat dan
sesekali terlihat di New Zealand dan bagian barat
kepulavan Pasifik (Voous 1962; Boles 1994).
Burung pelikan didominasi warna putih dengan

1990).
meliputi Nusa tenggara, Sulawesi, Maluku, dan
Papua. Spesies ini keberadaannya di wilayah
Indonesia sebagai Native Non Breeding (BirdLife
International 2020). Secara global, populasi dari
semua spesies burung pelikan dipengaruhi oleh
faktor-faktor utama yaitu menurunnya pasokan
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ikan karena penangkapan yang berlebihan atau
terjadi polusi air, perusakan habitat, dan efek
langsung dari aktivitas manusia seperti gangguan
pada koloni tempat bersarang, serta perburuan
dan pemusnahan yang dilakukan manusia
(Donald 2007).

Semua spesies burung pelikan berkembang
biak dengan mudah di kebun binatang, yang
berpotensi berguna untuk pengelolaan konservasi
(Crivelli & Schreiber, 1984). Penangkaran
hidupan liar secara ex-situ dapat menjadi faktor
penting sebagai salah satu langkah pengawetan
spesies. Lembaga konservasi seperti kebun
binatang di beberapa lokasi di Indonesia banyak
yang telah sukses melakukan penangkaran
hidupan liar. Program konservasi ex-situ burung
pelikan (P. conspicillatus) telah Dberhasil
dilakukan di Taman Margasatwa Ragunan
Jakarta. Langkah pertama adalah melakukan
identifikasi jenis kelamin sebagai salah satu
faktor penting dalam keberhasilan program
konservasi ex-situ. Namun, terkadang tidak
mudah untuk mengidentifikasi jenis kelamin
dalam kelompok taksonomi tertentu. Pada
burung dimorfik sangat mudah untuk
membedakan antara jantan dan betina, tetapi
banyak spesies burung tidak menunjukkan
dimorfisme seksual. Pengukuran morfologis dan
penentuan berdasar perilaku tidak selalu dapat
diandalkan, hanya pada beberapa burung
dewasa dapat digolongkan berdasarkan analisis
morfometri dari hubungan kuantitatif antar jenis
kelamin dan ukuran tubuh atau warna bulu.
Namun demikian sebagian besar yaitu sekitar
60% spesies burung dewasa tidak memiliki
dimorfisme seksual (Rudaya et al. 2020). Para
peneliti telah banyak memberi informasi dalam
identifikasi jenis kelamin burung berdasarkan
ekologi dan perilaku (Helander et al. 2007),
selain itu juga memberikan wawasan berharga
tentang strategi pemuliaan, program konservasi,
dan pengelolaan penangkaran (Helander et al.
2007; Garcia et al. 2009; Naim et al. 2011).

Saat ini identifikasi jenis kelamin dapat
menggunakan teknik DNA molekuler. Gen
Chromodomain helicase DNA binding (CHD)
telah berhasil diaplikasikan pada spesies burung
di penangkaran (Ito er al. 2003; Sacchi et al.
2004; Lee et al. 2007, 2010; Cakmak et al.
2017. Purwaningrum et al. 2019; Osman et al.

2020). Disain primer 2550F/2718R memiliki
target di dua area ekson diantara intron karena
memiliki urutan basa nitrogen yang mirip pada
banyak spesies dibandingkan dengan disain
primer lain (Fridolfsson & Ellegren 1999). Hasil
identifikasi jenis kelamin akan sangat mendukung
program penangkaran sehingga dapat ditentukan
sex ratio yang optimal pada setiap kandang.
Selanjutnya, penelitian terkait keragaman
genetik burung-burung Indonesia belum banyak
diketahui atau hanya dilakukan pada beberapa
jenis seperti burung Kakatua Putih (Cacatua
alba dan C. moluccensis) (Astuti 2011),
Pijantung Kecil (Arachnothera longirostra)
(prijono dkk 2017), Betet Jawa (Psittacula
alexandri alexandri) (Astute 2017). Oleh sebab
itu informasi keragaman genetik hidupan liar
lainnya terutama yang potensial menjadi burung
yang di tangkarkan secara ex-situ perlu
diperhatikan. Populasi kecil dalam penangkaran
akan memicu terjadi perkawinan antar kerabat
dekat yang mengakibatkan terjadi penurunan
keragaman genetik. Indikator terjadi silang
dalam (inbreeding) dalam populasi ditunjukkan
dengan menurunnya diversitas nukleotida dan
haplotipe (Jiang et al. 2005). Keragaman
genetik menjadi topik penting dalam kegiatan
konservasi (Avise 1994), oleh sebab itu data
keragaman nukleotida dan haplotipe menjadi
keharusan dalam usaha pemanfaatan hidupan
liar secara berkelanjutan. Data awal keragaman
genetik merupakan langkah penting membuat
rencana breeding dan tujuan jangka panjang,
yaitu menjaga keragaman genetik dari populasi
dalam penangkaran (Li et al. 2008). Hal ini
dalam usaha mempertahankan persistensi jangka
panjang burung pelikan dalam penangkaran ex-
situ.

Pada penelitian ini akan dilakukan
identifikasi jenis kelamin dengan teknik DNA
molekuler dengan menggunakan primer 2550F/
2718R dan analisis keragaman sekuen D-loop
DNA mitokondria untuk mengetahui keragaman
genetika terhadap populasi burung pelikan di
penangkaran  ex-situ Taman Margasatwa
Ragunan, Jakarta. Hal ini bertujuan agar dapat
dilakukan program penangkaran burung pelikan
secara terarah untuk meningkatkan diversitas
genetika dari populasi pelikan di penangkaran
ex-situ. Variasi genetik tinggi dari suatu populasi
merupakan dasar baik untuk pengembangan
penangkaran burung pelikan secara berkelanjutan.
Peningkatan hasil penangkaran pelikan sangat
mungkin dilakukan dan dibutuhkan untuk
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keperluan konservasi atau pemanfaatan yang
berkelanjutan. Berbagai faktor keragaman genetik
harus dipertimbangkan agar penangkaran burung
pelikan secara ex-situ dapat dilakukan lebih baik.

BAHAN DAN CARA KERJA

Sebanyak 69 individu burung pelikan di-
gunakan dalam penelitian ini dari penangkaran
ex-situ Taman Margasatwa Ragunan. Burung
dipelihara di kandang penangkaran yang dibuat
secara terbuka dilengkapi dengan kolam tempat
bermain, sehingga memungkinkan setiap individu
mencari pasangannya sendiri di waktu musim
kawin. Material genetik berupa darah diawetkan
dengan menggunakan alkohol absolut 96%
(pure grade). Setiap individu diperiksa kode
microchip sebelum diambil darah yang akan
digunakan sebagai material DNA yang akan
dianalisis. Ekstraksi DNA dilakukan dengan
metoda Fenol-Chloroform (Sambrook et al.
1989). Genomik DNA kemudian digunakan
untuk identifikasi jenis kelamin dan amplifikasi
fragment D-loop DNA mitokondria.

Identifikasi jenis kelamin terhadap 69
burung pelikan dilakukan dengan menggunakan
sepasang primer 2550F (5'-GTT ACT GAT TCG
TCT ACG AGA-3") dan 2718R (5’-ATT GAA
ATG ATC CAG TGC TTG- 3") (Fridolfsson &
Ellegren 1999). Reaksi PCR dilakukan dalam
volume total 15 ul dimana reaksi akhir
mengandung 0,2 mM dNTP, 0,3 pmol dari
masing-masing primer, 2,5 mM MgCl,, 0,5 Unit
Taq DNA polimerase (10 mM Tris-HCI pH 8,3
dan 50 mM KCI), dan 0,3 mg/ml BSA. Tips
filter merek Extragen digunakan pada proses
pencampuran reaksi. Reaksi PCR dilakukan
pada mesin Thermocycler Gene Amp*system
PCR 9700 (Applied Biosystem, USA). Kondisi
PCR diawali dengan denaturasi awal pada suhu
94°C selama 5 menit, kemudian 30 siklus
dengan denaturasi selama 45 detik pada 94°C,
annealing selama 45 detik pada 46°C, dan
ekstensi selama 90 detik pada 72°C. Ekstensi
akhir pada suhu 72°C selama 10 menit. Produk
PCR dipisahkan oleh elektroforesis gel agarosa
2% dengan bufer TAE. Pewarnaan dengan
menggunakan gelred dan marker 100 bp sebagai
penanda ukuran secara berurutan untuk
mengidentifikasi pita Z dan W yang berhasil

diamplifikasi. Hasil elektroforosis kemudian
dilihat menggunakan ultraviolet (UV) trans-
illuminator. Pola pita yang khas digunakan
untuk mengidentifikasi jenis kelamin burung
yang diperiksa dengan membandingkan kontrol
jantan dan betina.

Amplifikasi target D-loop DNA mitokondria
menggunakan primer TgLu-70F (CAT ATA
CAT TAC ATC CAT TC) dan Cytb-R (GGT
GAA GTA GCT GAG GGA GGC TAA TTG)
(Geary et al. 2017), campuran PCR yaitu sampel
DNA 40ng, KOD One 2x (Toyobo), 0,75ml
primer TgLu-70F/Cytb-R masing-masing 10pmol
dalam total volume 25mL. Kondisi PCR:
denaturasi 94°C selama 1 menit, annealing 50°C
selama 90 detik, ekstensi 72°C selama 90 detik
sebanyak 5 siklus dilanjutkan dengan denaturasi
94°C selama 1 menit, anneling 56°C selama 90
detik, ekstensi 72°C selama 90 detik sebanyak 35
siklus, elongasi akhir pada 72°C selama 5 menit.
PCR kemudian di sekuen menggunakan jasa
layanan sekuen 1%base, Singapura. Sekuen D-
loop DNA mitochondria dengan panjang
fragmen 1007 bp, kemudian dilakukan editing
dan  disejajarkan  dengan  menggunakan
perangkat lunak Geneious Prime 2021.1.1 (https:/
www.geneious.com). Polimorfisme DNA meliputi
diversitas haplotipe (Hd) dan diversitas
nukleotida (Pi), serta uji Fu dan L1 (1993), uji
Tayma (1989) dilakukan menggunakan DnaSP
versi 6 (Rozas et al. 2017). Pohon filogenetik
dikonstruksi berdasarkan metode neighbour joining
dengan bootstrap 1000 menggunakan MEGA 7.0.

HASIL

Identifikasi Jenis Kelamin

Amplifikasi sepasang primer 2550F dan
2718R (Fridolfsson & Ellegren 1999) telah
berhasil dilakukan terhadap burung pelikan (P.
conspicillatus). Visualisasi hasil amplifikasi gen
Chromodomain helicase DNA binding (CHD)
pada kromosom Z dan kromosom W dan di
elektroforesis dengan 2% gel agarose (M=Marker
100, satu pita = & dan dua pita = Q) dapat
dilihat jelas pada Gambar 1. Hasil identifikasi
jenis kelamin dapat dilihat secara lengkap pada
Tabel 1. Identifikasi jenis kelamin pada 69 burung
pelican dalam penangkaran ex-situ di Taman
Margasatwa Ragunan, Jakarta, menunjukkan 7
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individu sebagai jantan dan 62 individu burung
lainnya berjenis kelamin betina (Tabel 1). Hasil
tersebut menunjukkan bahwa perbandingan jantan
dan betina burung pelikan di penangkaran ex-sifu
Taman Marga Satwa Ragunan adalah 1:8,86.

Keragaman Genetik

M ¢
Kontrol

Gambar 1. Visualisasi hasil amplifikasi gen Chromo-
domain helicase DNA binding (CHD) pada
kromosom Z dan kromosom W dengan 2% gel
agarose (M=Marker 100bp, satu pita = & dan
dua pita= Q).

Enam puluh enam dari 69 sampel berhasil
teramplifikasi oleh pasangan primer TgLu-70F
dan Cytb-R. Analisis genetik 66 sekuen
fragmen D-loop DNA mitokondria burung
pelikan menunjukkan terdapat 6 situs variabel
dan  kombinasi dari  sekuen  tersebut
menghasilkan 7 haplotipe yang berbeda (Tabel
2). Mayoritas haplotipe burung pelikan yang
dianalisis adalah haplotipe 1 dengan prosentase
sebesar 65,5% dari total sampel, haplotipe 2 dan 3
masing-masing sebanyak 21,21% dan 7,57%,
sedangkan haplotipe 4, 5, 6 dan 7 hanya dimiliki
1,51% dari populasi burung pelikan (Table 2).
Analisa diversitas nukleotida 0,00064+0,00010
dan diversitas haplotipe 0,532+0,061. Hasil tes
netralitas, yaitu Tajima's D -1,17728 (Not
significant, P> 0.10) dan Fu's Fis -3,246.

Tabel 1. Hasil identifikasi jenis kelamin setiap individu burung pelikan (P. conspicillatus)

No Kode microchip Jenis Kelamin No Kode microchip Jenis Kelamin
1 990000000080422 Betina 36 990000000080534 Betina
2 990000000080434 Betina 37 990000000080535 Betina
3 990000000080437 Betina 38 990000000080536 Betina
4 990000000080461 Betina 39 990000000080537 Betina
5 990000000080462 Betina 40 990000000080538 Betina
6 990000000080463 Jantan 41 990000000080539 Betina
7 990000000080464 Betina 42 990000000080540 Betina
8 990000000080466 Jantan 43 990000000080541 Betina
9 990000000080467 Betina 44 990000000080542 Betina
10 990000000080468 Jantan 45 990000000080543 Betina
11 990000000080469 Betina 46 990000000080544 Betina
12 990000000080470 Betina 47 990000000080545 Betina
13 990000000080471 Jantan 48 990000000080546 Betina
14 990000000080472 Betina 49 990000000080547 Betina
15 990000000080473 Jantan 50 990000000080548 Betina
16 990000000080474 Betina 51 990000000080549 Betina
17 990000000080475 Betina 52 990000000080550 Betina
18 990000000080476 Jantan 53 990000000080551 Betina
19 990000000080477 Betina 54 990000000080552 Betina
20 990000000080478 Betina 55 990000000080553 Betina
21 990000000080479 Betina 56 990000000080554 Betina
22 990000000080480 Betina 57 990000000080555 Betina
23 990000000080521 Betina 58 990000000080556 Betina
24 990000000080522 Betina 59 990000000080557 Betina
25 990000000080523 Betina 60 990000000080558 Betina
26 990000000080524 Betina 61 990000000080559 Betina
27 990000000080525 Betina 62 990000000080560 Betina
28 990000000080526 Betina 63 985120018262238 Jantan
29 990000000080527 Betina 64 985120028844780 Betina
30 990000000080528 Betina 65 985120027718491 Betina
31 990000000080529 Betina 66 985120027742703 Betina
32 990000000080530 Betina 67 985120028917643 Betina
33 990000000080531 Betina 68 9851200278846406 Betina
34 990000000080532 Betina 69 9851200278842438 Betina
35 990000000080533 Betina
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PEMBAHASAN

Identifikasi jenis kelamin pada tahap awal
perkembangan hidupan liar di dalam penangkaran
ex situ sangat diperlukan agar individu jantan
dan betina dapat diketahui saat dilakukan
pembiakan. Kesalahan dalam menentukan jenis
kelamin seringkali berakibat gagal burung
berkembang biak di penangkaran (Zhang et al.
2012), selanjutnya dikatakan keseimbangan rasio
jenis kelamin dalam populasi kecil memainkan
peran penting dalam pelestarian spesies terutama
yang terancam punah (Wysocki 2006; Dybus et
al. 2009).

Teknik polymerase chain reaction (PCR)
dapat dilakukan terutama jika spesies burung
tidak memiliki dimorfisme seksual, ciri
morfometrik, dan perilaku jantan dan betina
tidak jelas. Dalam konteks ini, jenis kelamin
dapat ditentukan berdasarkan hasil amplifikasi
PCR gen Chromodomain helicase DNA binding
(CHD) (Ellegren 1996; Griffiths et al. 1996).

Perbandingan efektivitas primer 2550F/2718R
(Fridolfsson & Ellegren 1999) dan P2/P8
(Griffiths et al. 1998) untuk determinasi seksual
telah dilakukan terhadap 259 ekor berbagai jenis
burung Indonesia. Hasil determinasi Primer P2/
P8 (81,8%) dan primer 2550F/2718R (100%)
(Sulandari & Zein 2012), hal ini juga dilaporkan
Khaerunisa et al. (2013). Penentuan jenis kelamin
burung menggunakan metode Griffiths et al.
(1998) dan Fridolfsson dan Ellegren (1999)
dapat dilakukan dengan teknik PCR yang
sederhana. Namun dikatakan metode Griffiths et
al. (1998) terbukti juga dapat diandalkan
sehubungan dengan sebagian besar spesies
unggas yang diteliti (Mataragka et al. 2020).
Selanjutnya dikatakan, saat menguji untuk
pertama kalinya suatu spesies burung perlu
dilakukan kajian pendahuluan yang akan
mencakup kalibrasi metode dan penerapan pada
sampel kontrol sangat disarankan sebelum
memilih metode yang akan digunakan (Mataragka
et al. 2020).

Tabel 2. Situs variasi dari 66 individu burung pelican meliputi haplotipe, kode sampel, persentase haplotipe,

jumlah individu jantan, dan posisi nukleotida.

Haplotipe Kode sampel

Jumlah individu

Jumlah Posisi nukleotida

individu
jantan 36 184 521 530 537 815

Haplotipe 1 80470, 62238, 80466, 80461, 80473,
80476, 80479, 80475, 80478, 80467,
80546, 80545, 80560, 80544, 80543,

80547, 80557, 80550, 80541, 80551,

80553, 80554, 80558, 80529, 80534, 43 (65.5%)* 4 C G T G C A
80538, 80537, 80462, 80521, 80533,
80536, 80535, 80527, 80464, 80523,
18491, 42703, 46406, 42438, 80437,
80422, 80474, 80477
Haplotipe 2 80469, 80555, 80530, 80524, 44780 5 (7.57%)* ) . . C
Haplotipe 3 80471, 80556, 80552, 80480, 80549,
80548, 80539, 80525, 80526, 80522, 14 (21.21%)*
80532, 80531, 17643, 80472 1 A
Haplotipe 4 80542 1 (1.51%)* ) T
Haplotipe 5 80463 1 (1.51%)* 1 ) . ) ) ) G
Haplotipe 6 80434 1 (1.51%)* ) ) _ ) ) T
Haplotipe 7 80468 1 (1.51%)* 1 ) A c A

*: prosentase haplotipe pada total populasi

Tabel 3. Diversitas genetik burung Pelikan (Pelecanus conspicillatus) dalam penangkaran di Taman Margasatwa

Ragunan
Jumlah Jumlah Rata-rata jarak Diversitas Diversitas Tajima’sD (p) Fu's Fs
Individu Haplotipe genetik (%) haplotipe Nukleotida (%) J P )
66 7 0.0642 0,532+0,061  0,064+0,010 -1,17728 - 3,246
(>0.01) (<0.05)
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0.91

0.007

62238
80466
80461
80473
80476
80479
80475
80478
80470
80467
80546
80545
80560
80544
80543
80547
80557
80550
80541
80551
80553
80554
80558
80529
80534
80538
80537
80462
80521
80533
80536
80535
80527
80464
80523
18491
42703
46406
42438
80437
80422
80474
80477

Haplotipe 1

80463 —b. Haplotipe 5

80469
80555
80530
80524
44780

- 80434 — Haplotipe 6

—= % Haplotipe 4
] Haplotipe 2

80468 ——> Haplotipe 7

80471
80556
80552
80480
80549
80548
80539
80525
80526
80522
80532
80531
17643
80472

Haplotipe 3

DQ780883_P.conspicillatus

MH041272_P. occidentalis

Pelecannus
conspicillatus
Taman Margasatwa
Ragunan

Gambar 1. Pohon Neighbor Joining 66 burung Pelican (Pelecanus conspicillatus) berbasis D-loop DNA mi-
tokondria. Haplotipe dipresentasikan pada pohon phylo tree dengan warna berbeda; haplotipe 1 (hitam),
haplotipe 2 (hijau), haplotipe 3(biru), haplotipe 4 (orange), haplotipe 5 (biru muda), haplotipe 6 (biru

muda), haplotipe 7 (merah).

Di alam burung pelikan suka berteman dan
hidup secara berkelompok, serta bersifat
monogami selama satu musim kawin. Burung
jantan dan betina dapat menyelesaikan proses
pendekatan dan ikatan pasangan hanya dalam
satu hari (Nelson et al. 2003). Informasi ini
merupakan bagian penting dalam proses
reproduksi dalam usaha melestarikan burung
pelican di dalam penangkaran yang dilakukan
secara terbuka dimana jantan dan betina saling
dapat mencari pasangannya sendiri. Lebih
lanjut dikatakan keseimbangan rasio jenis
kelamin dalam populasi kecil memainkan peran
penting dalam pelestarian spesies terutama yang
terancam punah (Wysocki, 2006; Dybus et al.,
2009). Pada semua spesies kopulasi terjadi di
lokasi sarang, dimulai segera setelah berpasangan
dan Dberlanjut selama 3-10 hari sebelum
bertelur. Jantan membawa bahan sarang dan

betina kemudian menumpuk material untuk
membentuk struktur sederhana (Nelson et al
2003). Oleh sebab itu sangat penting identifikasi
jenis kelamin dapat segera ditentukan terutama
pada burung pelikan yang sudah mencapai usia
dewasa dan siap memilih pasangannya di saat
musim kawin. Jika dilihat dari sex ratio yang
ada maka perlu dibuat keseimbangan jantan dan
betina sehingga memungkinkan di saat musim
kawin masing masing individu dapat melakukan
proses reproduksi. Namun demikian perlu
dipertimbangkan kapasitas kandang penangkaran
yang tersedia. Keberhasilan pemuliaan secara
keseluruhan sangat bervariasi. Usia maksimum
pelikan Australia (P. conspicillatus) yang
tercatat adalah 15 tahun (Johnston et al. 2015)
Data Variabilitas genetik burung pelikan
yang ditangkar di Taman Margasatwa Ragunan
dapat digunakan sebagai dasar melakukan
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perkawinan antara individu jantan dan betina.
Hasil analisis genetik menggunakan D-Loop
DNA mitokondria, terdapat 6 situs variabel dan
7 haplotipe, sedangkan diversitas haplotipe (Hd)
0,53240,061 dan diversitas nukleotida (pi)
0,00064+0,00010. Nilai Hd dan pi pada populasi
burung pelikan ini lebih kecil dibandingkan
nilai Hd dan pi pada populasi burung waterbird
di Brazilian Pantanal sebesar Hd: 0,753 + 0,071
dan pi: 0,0040 = 0,002 (Lopes et al. 2007).
Hasil uji netralitas TAsMA menunjukkan nilai
negatif (-1,17728) dan wuji Fu dan L1
menunjukkan nilai negatif (-3,246) dan berbeda
sangat nyata P < 0,05 pada jarak genetik
diantara individu populasi burung pelikan.
Menurut SIMONSEN ef al. (1995), dikatakan Uji
Fu dan Li sedikit lebih sensitif dibanding uji
Taima. Nilai Fu’s Fs negatif (-3,246) dan
menunjukkan nilai signifikan berbeda dari 0
merupakan indikator terjadinya  populasi
ekspansi yang baru terjadi atau adanya
pemurnian seleksi. Nilai ini juga didukung oleh
data haplotipe yang menunjukkan haplotipe
umum yang ada pada populasi burung pelikan.
Dari data tersebut sekuen hanya haplotipe 1 yang
dominan, yaitu 65,15%, kemudian diikuti
haplotipe 3 (21,21%), dan haplotipe 2 (7,57%).
Hal ini merupakan sinyal diperlukan introduksi
lebih awal individu baru berupa burung jantan
dan/atau betina dari populasi yang tidak
mempunyai hubungan keluarga. Pada umumnya
dilakukan pertukaran antar kebun binatang yang
ada di Indonesia atau di luar Indonesia. Program
pertukaran harus dilakukan berdasarkan kajian
kesehatan untuk menjamin populasi yang ada
tidak terganggu dengan masuknya individu baru.
Individu dari haplotipe yang dominan dapat
digunakan sebagai individu yang dipertukarkan.
Cara ini diharapkan menghasilkan keturunan
yang lebih bervariasi untuk menghindari sistem
perkawinan keluarga (brother-sister mating).
Beberapa bukti menunjukkan ada korelasi
antara penurunan keragaman genetik dan
kemampuan bertahan hidup atau performa
individu seperti masalah reproduksi dan daya
tahan terhadap penyakit (Frankham ef al. 2010).
Inbreeding dan penurunan keragaman genetik
dalam populasi kecil memang sulit dihindari.
Namun, teknik molekuler dapat memberikan
solusi yang lebih baik dan akurat yakni

informasi keragaman genetik digunakan sebagai
dasar perkawinan antar individu yang tersedia.
Hasil penelitian yang dilakukan Jiang et al.
(2005) menunjukkan diversitas dan haplotipe
pada hidupan liar burung Syrmaticus ellioti
elliot ternyata lebih tinggi daripada individu
yang ditangkar. Oleh sebab itu perlu dilakukan
pengelolaan  penangkaran secara terarah
berbasis data keragaman genetik dari individu
jantan dan betina, sehingga dapat diatur program
reproduksi agar dapat menghasilkan keturunan
dengan variasi genetik yang lebih baik.

KESIMPULAN

Studi analisis genetik menggunakan D-Loop
DNA mitokondria mendapatkan nilai diversitas
haplotipe (Hd) 0,532+0,061 dan diversitas
nukleotida (pi) 0,00064+0,00010 pada populasi
burung pelikan di Taman Margasatwa Ragunan.

Perlu dilakukan introduksi individu baru
yang tidak mempunyai hubungan keluarga
jantan dan atau betina. Individu dari haplotipe 1
yang dominan di dalam populasi dapat digunakan
untuk program pertukaran antar kebun binatang
atau penangkar.
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