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ABSTRAK 

 

Penyu  belimbing (Dermochelys coriacea) dinyatakan terancam punah oleh IUCN dan CITES. Penelitian 

keragaman genetik perlu dilakukan untuk tujuan konservasi jangka panjang. Penelitian ini dilakukan pada bulan 

Desember 2021- Juni 2022 di pusat konservasi penyu Belimbing pantai Buggei Siata, Desa Betumonga, 

Kabupaten Kepulauan Mentawai, Sumatera Barat, Indonesia. Sebanyak 20 sampel tukik penyu belimbing 

dianalisis gen mitokondria (mtDNA). Analisis menunjukkan penyu belimbing memiliki haplotipe sebanyak 18 

haplotype dengan keragaman; 0,9894.  
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PENDAHULUAN  

Penyu merupakan reptil yang hidup di laut serta 

mampu bermigrasi dalam jarak sangat yang jauh 

hungga dapat ditemukan disepanjang kawasan 

Samudera Hindia, Samudra Pasifik dan Asia 

Tenggara [1]. Hanya terdapat tujuh spesies di dunia, 

dan salah satu diantaranya adalah Penyu Belimbing 

(Dermochelys coriacea) yang merupakan anggota 

famili Dermochelydae [2] 

Penurunan populasi Penyu Belimbing dan Penyu jenis 

lainnya terjadi secara drastis yang disebabkan oleh 

berbagai faktor seperti faktor lingkungan dan sosial 

antropogenik. Selain itu, menurunan populasi penyu 

juga disebabkan oleh kematian akibat serangan 

ektoparasit (lintah) dan endoparasit (nematoda dan 

trematoda).  

Secara global, International Union for Conservation 

of Nature atau lembaga internasional untuk 

konservasi alam (IUCN) menetapkan penyu 

belimbing termasuk dalam daftar buku merah dan 

termasuk dalam kategori spesies yang rentan 

populasinya di alam. Selain IUCN, CITES juga 

menetapkan Apendix I bagi penyu belimbing yang 

artinya dilarang melakukan penangkapan atau 

diperjualbelikan [3]. Perlindungan Penyu Belimbing 

(Dermochelys coriacea) di Indonesia dipertegas 

Berdasarkan SK Menteri Pertanian 

No.327/Kpts/Um/5/1978. Salah satu langkah yang 

dapat dilakukan untuk mencegah penyu dari 

kepunahan adalah dengan melakukan konservasi. 

Pemahaman tentang struktur genetik penyu belimbing 

menjadi penting dalam kegiatan konservasi. Maka 

dari itu penelitian Struktur Genetik Penyu Belimbing 

(Dermochelys coriacea) Di Pusat Konservasi Penyu, 

Desa Betumonga, Pulau Sipora, Kabupaten 

Kepulauan Mentawa penting dilakukan. 

 

 

 

 



METODE 

Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Desember 

2021 – Juni 2022. Sampel diambil dari lokasi 

Peneluran penyu Belimbing pantai Buggei Siata, Desa 

Betumonga, Kecamatan Sipora Selatan kabupaten 

Kepulauan Mentawai sesuai metode [4]. Pengujian 

Sampel dilakukan dengan tahap Ekstraksi DNA, 

Amplifikasi DNA, Elektroforesis, sequensing sesuai 

metode [5] dan bioediting dan rekonstruksi pohon 

fylogenetik menggunakan metode [6].  

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Penelitian ini menggunakan gen  control region 

dengan panjang 929 bp. Ukuran  panjang basa 

memengaruhi hasil analisis jumlah dan keragaman 

haplotipe [7]. Keragaman genetik penyu belimbing 

disajikan dalam tabel 1 dibawah ini.  

 

Tabel 1. Keragaman genetik penyu belimbing 

Populasi 
Keragaman genetik 

Nhp Hd 

Sumatera (Betumonga) 18 0,98947 

Sumatera (Panga)* 4 0,5 

Sumatera (Lhoknga)* 6 0,6 

Papua Jamursba Medi** 31 0,187 

Papua Warmon** 9 0 

Pantai Brazil  3 1 

Mayumba, Gabon 1 0 

New South Wales 1 0 

Keterangan:  

Nhp jumlah haplotype 

Hd Keragaman haplotype  

** [7] 

*   [8] 
 

Hasil penelitian berdasarkan tabel 1 menunjukan 

bahwa penyu belimbing populasi Betumonga 

memiliki keragaman genetik yang tinggi. Hasil 

analisis berhasil mendeteksi sebanyak 18 haplotipe 

dengan keragaman 0,9894. Jumlah haplotipe dan 

keragaman haplotipe populasi Betumonga merupakan 

yang tertinggi di seluruh populasi di Sumatera dan 

Papua dapat dilihat bahwa jumlah haplotype penyu 

belimbing populasi betumonga merupakan kedua 

tertinggi setelah jamursba Medi Papua. Hasil ini 

sesuai dengan [8]. yang menyatakan bahwa penyu 

belimbing populasi sumatera memiliki keragaman 

genetik yang tinggi 

 

 

 

KESIMPULAN DAN SARAN 

Penyu belimbing populasi betumonga memiliki 

sebanyak 18 haplotipe dengan keragaman 0,9894. 

Tingginya keragaman genetik ini menandakan bahwa 

terdapat geneflow pada struktur genetik penyu 

belimbing di Betumonga.  
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