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ABSTRACT

Water buffalo (Bubalus sp.) is a livestock species that originated
from the wild buffalo domesticated in India and now is widely
distributed, including in Southeast Asia. In Southeast Asia, water
buffalo are utilized as draft animals, for meat production, and in
traditional ceremonies. The significance of this species necessitates
studies on its genetic diversity to support breeding programs and
understand its evolutionary history. This article aims to investigate
the genetic diversity of the water buffalo (Bubalus bubalis) in
Southeast Asia through an in-silico study. The implemented
methodology is an exploratory descriptive research design, which
involved the inventory of Cytochrome b (cyt b) gene sequences from
the NCBI GenBank database. The inventory results found a total of
38 cyt b gene sequences of Bubalus bubalis originating from
Southeast Asia. These sequences originated from the Philippines (25
samples, 906 bp), Indonesia (3 samples, 906 bp), Thailand (10
samples, varying from 359 bp to 1117 bp), and Vietnam (1 sample,
560 bp). The difference in gene length caused variation in the gene
sequences. These variations included nucleotide substitution
patterns such as transitions (C->T, T->C, G>A) and transversions
(A>T, T>A, C>A, A->C), as well as a cytosine insertion. This
variation is important as it can potentially influence the genetic
variability of the water buffalo population in Southeast Asia.
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Kerbau (Bubalus sp.) adalah spesies ternak dengan distribusi geografis luas di Asia,
Afrika, dan Eropa, berasal dari proses domestikasi kerbau liar di India (Yuliani et al., 2021). Di
Asia Tenggara, kerbau memiliki signifikansi ekologis dan sosio-ekonomi yang tinggi,
dimanfaatkan secara multifungsi sebagai hewan pekerja (seperti penarik cikar atau pembajak
sawah), sumber protein (pedaging), dan memiliki peran sentral dalam ritual adat dan
kebudayaan lokal (Hariyadi et al., 2022). Oleh karena pemanfaatannya yang luas, kerbau menjadi
prioritas utama dalam kajian keanekaragaman genetik. Penelitian ini esensial untuk mendukung
program pemuliaan selektif jangka panjang (Mastrochirico-Filho et al.,, 2019). Evaluasi
variabilitas genetik adalah prasyarat dasar untuk mencegah hilangnya keragaman genetik (Edea
et al., 2018), sekaligus memberikan wawasan filogenetik mengenai sejarah evolusi spesies di Asia

Tenggara (Goyal et al., 2017).
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Kompleksitas hubungan kerbau dan masyarakat, yang tercermin dalam praktik
etnozoologi, menuntut upaya konservasi terencana agar galur genetik unggul dapat dikelola
secara optimal (Borghese, 2017). Secara teknis, studi keragaman genetik mengandalkan analisis
genom mitokondria (mtDNA), menggunakan penanda molekuler seperti D-loop, Cytochrome b
(cyt b), dan Cytochrome Oxidase | (COIl) untuk menentukan kekerabatan (Kumar et al., 2007;
Saputra et al., 2013; Paraguas et al., 2018). Meskipun cyt b terbukti memiliki keragaman sekuens
lebih tinggi daripada COI (Tobe et al., 2010), ia dinilai sebagai penanda efisien untuk karakterisasi
genetik pada tingkat genus (Konishi et al., 2019; Triesita et al., 2018).

Berdasarkan urgensi tersebut, penelitian ini berfokus pada analisis komprehensif
terhadap keanekaragaman genetik populasi kerbau. Informasi yang dihasilkan diharapkan
mampu meningkatkan mutu genetik dan memperkaya literatur ilmiah tentang pengelolaan
sumber daya genetik Bubalus sp. di Asia Tenggara.

METODE

Penelitian ini dilaksanakan pada periode April hingga Juli 2024 di Kampus 1 Universitas
Nusantara PGRI Kediri dengan menggunakan metode deskriptif eksploratif, yang berfokus pada
inventarisasi dan karakterisasi data genetik. Materi penelitian primernya adalah sekuens gen
Cytochrome b (cyt b) dari spesies kerbau (Bubalus bubalis), yang diperoleh dari basis data publik
NCBI GenBank (National Center for Biotechnology Information) melalui alamat
https://www.ncbi.nlm.nih.gov. Perangkat keras yang digunakan terdiri dari dua unit laptop (Asus
Vivobook Go 14 dengan RAM 8 GB dan Asus X453S dengan RAM 2 GB) yang terhubung ke
internet untuk proses pengunduhan data, sedangkan perangkat lunak yang dimanfaatkan adalah
Notepad untuk manipulasi data teks dan aplikasi BioEdit Sequence Alignment Editor (Versi
7.2.5.0) untuk analisis sekuens. Prosedur penelitian meliputi inventarisasi data dari GenBank
dengan memasukkan kata kunci spesifik "Bubalus bubalis cytb" dan mengunduh sekuens yang
sesuai. Selanjutnya, semua sekuens gen Bubalus bubalis cyt b disalin secara berurutan ke dalam
Notepad, diberi label sesuai nama spesies, dan disimpan dalam format .fasta, yang merupakan
standar format data sekuens biologi. Langkah terakhir adalah preparasi dan karakterisasi sekuens
menggunakan aplikasi BioEdit; aplikasi ini berfungsi memfasilitasi visualisasi urutan nukleotida
dan menentukan panjang sekuens DNA dalam satuan pasangan basa (base pair, bp) untuk setiap
sampel, sebelum kemudian sampel dikarakterisasi dan disimpan ulang dalam format .fasta.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Berdasarkan hasil inventarisasi gen cyt b Bubalus bubalis dari laman Genbank NCBI
didapati 38 sekuen gen cyt b B. bubalis di wilayah Asia Tenggara yang tercantum sebagai berikut:
Tabel 1. Inventarisasi sekuen gen cyt b Bubalus bubalis Filipina dari Genbank NCBI
Panjang Gen

No Tahun  Kode Aksesi Nama Spesies

(bp)
1 2023 0Q460308 B. bubalis isolate OCM15 906
2 2021 0Q460316 B. bubalis isolate CAR32 906
3 2021 0Q460317 B. bubalis isolate CLDO3 906
4 2023 0Q460329 B. bubalis isolate GP204 906
5 2023 0Q460330 B. bubalis isolate BHL13 906
6 2023 0Q460331 B. bubalis isolate AU10 906
7 2023 0Q460335 B. bubalis isolate BTS07 906
8 2023 0Q460336 B. bubalis isolate CAG43 906
9 2023 0Q460337 B. bubalis isolate CALO9 906
10 2023 0Q460352 B. bubalis isolate CPZ21 906
11 2023 0Q460369 B. bubalis isolate DV020 906
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12 2023 0Q460377 B. bubalis isolate G-ILL0O9 906
13 2023 0Q460391 B. bubalis isolate GMR23 906
14 2023 0Q460392 B. bubalis isolate 1LO20 906
15 2023 0Q460394 B. bubalis isolate LAO1 906
16 2023 0Q460397 B. bubalis isolate SK12 906
17 2023 0Q460407 B. bubalis isolate NCOT12 906
18 2023 0Q460408 B. bubalis isolate PA04 906
19 2023 0Q460425 B. bubalis isolate SCOT24 906
20 2023 0Q460447 B. bubalis isolate SK29 906
21 2023 00460453 B. bubalis isolate SMR06 906
22 2023 00460471 B. bubalis isolate SRN25 906
23 2023 0Q460475 B. bubalis isolate TAL11 906
24 2023 0Q460476 B. bubalis isolate LYTO5 906
25 2023 0Q460478 B. bubalis isolate ZAM43 906

Berdasarkan tabel 1, hasil inventarisasi Genbank diperoleh 25 sekuen gen cyt b Bubalus
bubalis yang berasal dari Filipina yaitu B. bubalis isolate OCM15, B. bubalis isolate CAR32, B.
bubalis isolate CLD03, B. bubalis isolate GP204, B. bubalis isolate BHL13, B. bubalis isolate AU10,
B. bubalis isolate BTS07, B. bubalis isolate CAG43, B. bubalis isolate CALO9, B. bubalis isolate
CPZ21, B. bubalis isolate DVO20, B. bubalis isolate G-ILL09, B. bubalis isolate GMR23, B. bubalis
isolate ILO20, B. bubalis isolate LAO1, B. bubalis isolate SK12, B. bubalis isolate NCOT12, B.
bubalis isolate PAO4, B. bubalis isolate SCOT24, B. bubalis isolate SK29, B. bubalis isolate SMRO6,
B. bubalis isolate SRN25, B. bubalis isolate TAL11, B. bubalis isolate LYTO5, B. bubalis isolate
ZAMA43. Masing-masing sampel gen cyt b Bubalus bubalis yang dikoleksi dari Filipina memiliki
panjang sekuen yang sama yaitu 906 bp.

Berdasarkan tabel 2, hasil inventarisasi Genbank diperoleh 3 sekuen gen cyt b Bubalus
bubalis yang berasal dari Indonesia yaitu B. bubalis isolate Bg2, B. bubalis isolate Yg2, B. bubalis
isolate Md. Masing-masing sampel cyt b yang dikoleksi dari Indonesia memiliki panjang gen yang
sama yaitu 906 bp.

Tabel 2. Inventarisasi sekuen gen cyt b Bubalus spp. Indonesia dari Genbank NCBI

No Tahun Kode Aksesi Nama Spesies Panjang Gen (bp)
1 2019 MK499429 B. bubalis isolate Bg2 906
2 2019 MK499432 B. bubalis isolate Yg2 906
3 2019 MK499433 B. bubalis isolate Md 906

Tabel 3. Inventarisasi sekuen gen cyt b Bubalus bubalis Thailand dari Genbank NCBI

No Tahun Kode Aksesi Nama Spesies Panjang Gen (bp)
1 2016 EF52451 B. bubalis 1025
2 2016 FJ556569 B. bubalis isolate Buffalo03 1117
3 2023 0K181421 B. bubalis isolate 1An20_1 359
4 2023 0K181423 B. bubalis isolate An29_1 359
5 2023 0K181425 B. bubalis isolate 2Ma29 1 359
6 2023 0OK181426 B. bubalis isolate Cu29_1 359
7 2023 0K181427 B. bubalis isolate 2Cu29_1 359
8 2023 0OK181430 B. bubalis isolate 3Cu31_1 359
9 2023 0K181431 B. bubalis isolate 4An31_1 359
10 2023 0K181432 B. bubalis isolate 1Ae31_1 359

Berdasarkan tabel 3, hasil inventarisasi Genbank diperoleh 10 sekuen gen cyt b Bubalus
bubalis yang berasal dari Thailand yaitu B. bubalis, B. bubalis isolate Buffalo03, B. bubalis isolate
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1An20_1, B. bubalis isolate An29_1, B. bubalis isolate 2Ma29_1, B. bubalis isolate Cu29_1, B.
bubalis isolate 2Cu29 1, B. bubalis isolate 3Cu31_1, B. bubalis isolate 4An31_1, B. bubalis isolate
1Ae31_1. Masing-masing sampel cyt b yang dikoleksi dari Thailand memiliki panjang gen yang
berbeda. Spesies B. bubalis memiliki panjang gen 1025 bp, spesies B. bubalis isolate Buffalo03
memiliki panjang gen 1117 bp. Sedangkan spesies B. bubalis isolate 1An20_1, B. bubalis isolate
An29_1, B. bubalis isolate 2Ma29_1, B. bubalis isolate Cu29_1, B. bubalis isolate 2Cu29_1, B.
bubalis isolate 3Cu31_1, B. bubalis isolate 4An31_1, B. bubalis isolate 1Ae31_1 memiliki panjang
359 bp.

Tabel 4. Inventarisasi sekuen gen cyt b Bubalus bubalis Vietnam dari Genbank NCBI
No Tahun Kode Aksesi Nama Spesies Panjang Gen (bp)
1 2016 GQ154521 B. bubalis 560

Berdasarkan tabel 4, hasil inventarisasi dari Genbank diperoleh 1 sekuen gen Bubalus
bubalis yang berasal dari Vietnam vyaitu B. bubalis dengan panjang gen 560 bp. Adanya
perbedaan panjang gen menimbulkan perbedaan sekuen gen pada beberapa lokasi. Perbedaan
tersebut disajikan pada tabel 5. Pengelompokkan perbedaan menganut pola perubahan
nukleotida yaitu insersi dan substitusi. Ada dua macam substitusi, yaitu transisi dan transversi.

Berdasarkan Tabel 5, ada 3 pola perubahan nukleotida transisi yang ditemukan.
Pertama, transisi C->T yang ditemukan pada nomor 115 dan 670. Kedua, transisi T->C pada
nomor 550 dan 565 serta transisi G=>A hanya ditemukan pada nomor 754. Sebaliknya, terdapat
4 pola transversi yaitu A>T pada nomor 430 dan 475; T->A pada nomor 438; C->A pada nomor
451, kemudian A->C pada nomor 860. Terdapat 1 pola insersi sitosin pada nomor 103.

Tabel 5. Tabel Insersi dan Subtitusi (Transisi dan Tranversi)
Sample Sites

103* 115 430 438 451 475 550 565 670 754 860

0Q460308.1 - C A T C A T T C G A
0Q460316.1 - C T
0Q460317.1 -
0Q460329.1 -
0Q460330.1 -
0Q460331.1 -
0Q460335.1 -
0Q460336.1 -
0Q460337.1 -
0Q460335.1 -
0Q460369.1 -
0Q460377.1 -
0Q460391.1 -
0Q460392.1 -
0Q460397.1 -
0Q460401.1 -
0Q460408.1 -
0Q460425.1 -
0Q460447.1 -
0Q460453.1 -
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0Q460471.1 -
0Q460475.1 -
0Q460476.1 -
0Q460478.1
MK499429.1
gb | MK499432.1
MK499433.1
EF529451.1
FJ556569.1
0OK181421.1
0K181423.1
0OK181425.1
0K181426.1
0K181427.1
0K181430.1
OK181431.1
0K181432.1
gb | GQ154521.1
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Beberapa transisi pada sampel Bubalus bubalis adalah C->T. Menurut Coulondre dalam
Primandiri (2021), Frekuensi transisi C->T yang tinggi dapat disebabkan oleh metilasi nukleotida.
Secara historis, metilasi DNA ditemukan pada mamalia sejak DNA diidentifikasi sebagai materi
genetik. Metilasi DNA merupakan mekanisme epigenetik yang melibatkan pemindahan gugus
metil ke posisi C5 sitosin untuk membentuk 5-metilsitosin (5mC). Selanjutnya, gugus amina dari
5mC di deaminasi oleh AID/APOBEC mengubah 5mC menjadi timin (Moore, 2013). Deaminasi
sitosin termetilasi dapat menyebabkan tingkat transisi yang sangat tinggi di beberapa tempat.
Metilasi DNA sitosin penting dalam mempengaruhi transkripsi gen yang menyebabkan adanya
keragaman spesies B. bubalis yang ada di Asia Tenggara.

SIMPULAN

Hasil inventarisasi sekuens gen Cytochrome b (cyt b) Bubalus bubalis dari laman NCBI
GenBank mengidentifikasi total 14 sekuens di Asia Tenggara. Sekuens dari Indonesia (3 sampel,
isolat Yg2 dan Md) seragam dengan panjang 906 bp. Koleksi Thailand (10 sampel) menunjukkan
panjang bervariasi antara 359 bp hingga 1117 bp, sedangkan Vietnam (1 sampel) 560 bp.

Perbedaan panjang gen dan variasi sekuens antar lokasi ini disebabkan oleh pola
perubahan nukleotida. Pola substitusi yang teridentifikasi mencakup transisi (C>T, T>C, G>A)
dan transversi (A>T, T>A, C>A, A->C), serta adanya peristiwa insersi sitosin pada beberapa
sampel. Variasi pada tingkat sekuens dan panjang gen ini secara langsung mempengaruhi tingkat
keragaman genetik pada populasi kerbau di Asia Tenggara.
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