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ABSTRAK 

Sekuen DNA dari gen cytochrome oxydase-1 (COI) diadopsi untuk membangun pengelompokan dan kekerabatan dari 

burung-burung srigunting (Dicrurus; Dicruridae). Tujuannya adalah untuk mengkonfirmasi apakah srigunting dari Sum-

bawa merupakan spesies tersendiri atau merupakan bagian dari superspesies D. hottentotus.  Sekuen DNA sepanjang 795

-bp pada gen COI diambil dari delapan burung srigunting dari Sulawesi Tenggara (D. hottentotus leucops), enam 

srigunting dari  T.N. Gn. Halimun, Jawa Barat (D. remifer), dan dua srigunting dari Sumbawa.  Analisis Neighbor-joining 

(NJ) dilakukan untuk mengkonstruksi pohon filogeninya dengan mengkalkulasi semua substitusi basa (transisi dan trans-

verse) pada software MEGA-5. Pohon NJ menunjukkan bahwa dua individu yang berasal dari Sumbawa jelas-jelas 

terpisah dari Dicrurus asal Sulawesi Tenggara (D. hottentotus) dengan didukung nilai bootstrap sebesar 100 % dan 

dipisahkan oleh nilai divergensi sekuen > 3,5%. Sedangkan D. remifer memisah jauh dari keduanya.  Penelitian ini 

cenderung mendukung pendapat bahwa srigunting dari Sumbawa merupakan populasi yang berbeda dan tidak termasuk 

dalam grup D. hottentottus, tetapi termasuk dalam grup D. densus dari Nusa Tenggara dan kemungkinan besar adalah 

spesies monopiletik tersendiri sebagai D. bimaensis. 

 

Kata kunci: sekuen DNA, divergensi genetik, filogeni, Dicrurus  

 

ABSTRACT 

DNA sequences of cytochrome oxydase-1 (COI) gene were adopted in the present study to construct the grouping and 

relationships of drongos (Dicrurus; Dicruridae) birds. The aim was to clarify the taxonomic status of Sumbawa popula-

tion dragon whether it was a full species or part of larger superspecies D.hottentottus.  Totally 795-bp of COI gene from 

each of eight birds from South-East Sulawesi (D. hottentotus leucops), six birds  from Gn. Halimun Nasional Park (D. 

remifer), and two birds from Sumbawa were analyzed. Neighbor-joining (NJ) analysis was done to contract phylogenetic 

tree of Dicrurus based on all base substitutions (transitions and transversions) on MEGA5 software. NJ tree showed that 

two individuals of drongos birds from Sumbawa cleary were separated from birds from South-East Sulawesi (D. hotten-

totus leucops) supported by 100 % bootstrap value and 3.5 % sequence divergence. While, D. remifer was on its own 

separated cluster.This study suggested and supported that Sumbawa population was different from that of hottentottus 

group. It should be treated as part of densus population of Nusa Tenggara, moreover there is a possibility that it is a mon-

ophyletic group and can be elevated as D. bimaensis. 

 

Key words: DNA sequence, genetic divergence, filogeni, Dicrurus 

PENDAHULUAN 

Famili Dicruridae (Drongo/

Srigunting) terdiri atas dua genus 

(Chaetorhynchus dan Dicrurus) sekitar 20 - 

26 spesies yang meliputi 98 - 106 subspesies 

yang tersebar luas di wilayah tropis dan sub-

tropis mulai dari Afrika sampai ke beberapa 

kepulauan di Pasifik (Rocamora et al. 2017a, 

Dickinson 2003, Mayr & Greenway 1962). 

Genus Chaetorhynchus hanya memiliki satu 

spesies  yaitu Chaetorhynchus papuensis 

(pygmy drongo) yang memiliki daerah seba-

ran di pegunungan Papua. Selebihnya adalah 

anggota dari Dicruridae baik yang monotipik 
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maupun yang memiliki banyak subspesies. 

Indonesia memiliki sekitar 12 spesies 

srigunting yang meliputi C. papuensis dan 11 

spesies Dicrurus (Sukmantoro dkk 2007). Be-

berapa spesies merupakan endemik di Indone-

sia, di antaranya adalah Dicrurus montanus 

(Sulawesi), D. sumatranus dan D. densus; se-

dangkan yang lain memiliki kerabat populasi 

dari wilayah Asia Selatan sampai Pasifik 

(Sibley & Monroe 1990, Sukmantoro dkk. 

2007). Namun demikian, beberapa spesies dari 

Dicrurus belum memiliki status taksonomi yang 

stabil. Spesies-spesies tersebut sering dianggap 

superspesies seperti  D. densus, D. hottentottus 

dan D. balicassius yang dianggap sebagai sub-

spesies, baik yang menjadi bagian dari populasi 

D. hottentottus maupun D. densus (Dickinson 

2003, Rocamora et al. 2017b, Vaurie 1949).  

Salah satu srigunting kepulauan yang 

status taksonominya masih dipertanyakan kare-

na dikelompokkan dalam superspesies D. hot-

tentottus dan/atau D. densus adalah srigunting 

dari Pulau Sumbawa. Srigunting ini dianggap 

sebagai salah satu subspesies dari D. hotten-

totus (D. h. bimaensis) yang memiliki sebaran 

di Nusa Tenggara kecuali Sumba dan Timor 

(Dickinson 2003, Inskipp et al. 1996). Tetapi, 

ada juga yang menyatakan bahwa populasi 

Nusa Tenggara memiliki tipe D. densus yang 

dapat dibedakan dari D. hottentottus, sehingga 

diangkat menjadi spesies (D. densus) menggan-

tikan D. hottentottus; dan populasi Sumbawa 

menjadi anak spesies dari D. densus yang di-

namakan D. d. bimaensis (Rocamora et al. 

2017, Coates & Bishop 2000). 

Perbedaan status spesies tersebut dapat 

disebabkan karena sulitnya dibedakan 

berdasarkan karakter morfologi. Beberapa 

pendekatan dilakukan untuk mengkonfirmasi 

adanya perbedaan tersebut agar diperoleh 

kepastian mengenai status taksonomi satwa 

tertentu. Pada saat ini kemajuan teknologi di 

bidang molekuler sangat berkembang pesat dan 

sangat mungkin dilakukan.  Dengan pendekatan 

molekuler, beberapa status taksonomi bisa 

diungkap. DNA mitokondria sudah dikenal dan 

digunakan oleh pakar-pakar taksonomi 

molekuler untuk keperluan itu (Ericsson & 

Johansson 2003; Zuccon et al. 2006; Zuccon et 

al. 2008). DNA mitokondria ini terdiri atas gen-

gen pengkode protein (protein-coding) dan non-

coding (Li & Graur 1991).  Salah satu gen di 

dalam DNA mitokondria yang berperan sebagi 

gen pengkode protein adalah cytochrome 

oxydase-1 atau gen COI. Beberapa peneliti 

telah mengadopsi sekuen DNA dari gen ini 

untuk keperluan studi tentang  hubungan 

kekerabatan di antara kelompok burung (Cicero 

& Jonson 2001; Astuti & Sulandari 2010; 

Huang & Ke 2014 ), filogeografi (Campagna et 

al. 2012), dan evolusi (Barreira et al. 2016). 

Sepuluh tahun terakhir  ini gen COI juga 

telah diakui dan digunakan sebagai salah satu 

penanda DNA yaitu DNA barcode untuk 

indentifikasi spesies satwa (Hebert et al., 2003; 

2004) khususnya burung (Hebert et al. 2004a; 

Johsen et al. 2010; Nishiumi 2012; Aliabadian 

et al. 2013;  Huang & Ke 2014; Bilgin et al. 

2016 ) maupun studi filogeni dan genetika pop-

ulasi (Hajibabaei et al. 2007).  

Melalui analisis DNA dari gen COI ini 

diharapkan dapat menginformasikan dan 

mengungkap posisi taksonomi burung 

srigunting dari Sumbawa ini terhadap spesies 
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conspesific dari Sulawesi.  Penelitian 

menggunakan gen COI sepanjang 785-bp untuk 

mengkonfirmasi apakah srigunting dari 

Sumbawa merupakan spesies tersendiri/terpisah 

atau bagian dari superspesies D. hottentotus. 

 

METODE PENELITIAN 

Penelitian ini menggunakan  17 sampel 

berupa darah dari burung srigunting (Dicrurus) 

yang merupakan koleksi material genetik  di 

Lab. Genetika, Bidang Zoologi-LIPI.  Sampel 

darah ini dipreservasi dalam etanol absolut.  

Sampel tersebut berasal dari spesies D. h. 

leucops (Sulawesi Tenggara) sebanyak 

sembilan sampel, D. h. bimaensis (Sumbawa) 

sebanyak dua sampel, dan D. remifer (Jawa 

Barat) sebanyak 6 sampel. Mino sp  dan Oriolus 

sp digunakan sebagai outgroup.  

DNA diekstraksi dari tiap sampel darah 

menggunakan dan mengikuti prosedur Qiagen 

DNA mini Kit.  Kualitas dan kuantitas DNA 

yang diekstraksi dicek  memalui proses 

elektroforesis dan divisualisasi dengan foto di 

bawah UV.   

Fragmen gen COI diamplifikasi dari 

DNA total melalui proses PCR dengan 

menggunakan sepasang primer L6958 (Mindell 

et al. 1999) dan H7827 (De Filippis 2000) pada 

kondisi: 93 ºC-5 min; 35 X (93ºC-45 detik , 

45ºC- 45 detik, 72ºC-1 min); 72 ºC- 5 min. 

Fragmen gen COI yang berhasil diamplifikasi 

dari masing-masing sampel kemudian disekuen 

urutan basanya dengan DNA Sequencer.   

Proses analisis data sekuen DNA di-

awali dengan proses aligment dengan 

menggunakan perangkat lunak ProSequen. 

Komposisi basa dan jumlah basa yang 

bervariasi dianalisis menggunakan perangkat 

lunak DnaSP. Jarak genetik intraspesies/

intraspesifik dan interspesies dianalisis dengan 

perangkat lunak Mega-5. Pohon filogeni 

dikonstruksi berdasarkan neighbor-joining (NJ) 

dengan metode Kimura two-parameter untuk 

mengetahui pengelompokan individu-individu 

di dalam genus Dicrurus. Nilai bootstrap 

dilakukan dengan 1000 kali ulangan. 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN  

Hasil analisis sekuen DNA sepanjang 

795-bp menginformasikan bahwa komposisi 

basa tersusun basa-basa nukleotida dimana 

guanin memiliki komposisi terendah seperti 

COI pada burung-burung lainnya (misal 

Cacatua; Astuti & Sulandari 2010). Jarak 

genetik atau divergensi antara D. remifer vs D. 

h. bimaensis sebesar 0,050 ± 0,38; D. remifer 

vs D. h. leucops sebesar 0,044 ± 0,035; dan  D. 

h. bimaensis vs D. h. leucops adalah 0,035 ± 

0,28.  Sedangkan rata-rata jarak genetik di 

antara individu-individu D. remifer adalah 0,02; 

D. h. bimaensis adalah  0,001; dan D. h. 

leucops adalah 0,001.  Di antara sekuen DNA 

yang dianalisis, terdapat 167 situs yang 

bervariasi, 136 situs diantaranya bersifat 

informatif parsimoni. 

 Pohon NJ (Gambar 1) menujukkan 

bahwa 17 individu Dicrurus yang diteliti terbagi 

ke dalam 3 kelompok. Pertama, terdiri dari 

tujuh individu yang dikoleksi dari Sulawesi 

Tenggara (D. h. leucops) dengan nilai bootstrap 

100 %. Kedua, terdiri dari dua individu yang 

dikoleksi dari Pulau Sumbawa didukung oleh 

nilai bootstrap 100 %. Ketiga, terdiri dari enam 

individu dari Jawa Barat (D. remifer) didukung 
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nilai bootstrap  100 % .  Semua individu dari 

Sumbawa terpisah dari invidu-inividu asal 

Sulawesi Tenggara didukung oleh nilai 

boostrap sebesar 97 %.  Posisi D. remifer 

terpisah dari D. h. bimaensis dan D. h. leucops  

dengan nilai bootstrap 99 %. 

 Pohon filogeni yang dihasilkan pada 

penelitian ini secara umum mendukung pohon 

filogeni yang diajukan oleh Vaurie (1949). 

Semua anggota Dicruridae berada dalam satu 

kluster monofiletik. Sedangkan di antara 

anggota Dicruridae sendiri kluster D. remifer 

dan D. hottentotus terpisah. Secara umum ada 

dua kelompok besar dalam suku Dicruridae, 

yaitu kelompok pertama yang meliputi D. 

macrocercus (Asia) dan D. adsimilis (Afrika); 

dan kelompok kedua yang terdiri atas D. 

annectans grup. Kelompok D. annectans 

merupakan gabungan dari tiga kluster, yaitu 

D. remifer, D. basillicus, dan D. 

andamanensis – D. paradiseus. D. hottentottus 

tergabung dalam kluster D. basillicus. Posisi 

populasi Sumbawa atau D. bimaensis berada 

di bawah D. Hottentottus (Vaurie 1949). 

 D. hottentottus merupakan 

superspesies atau spesies yang kompleks 

karena terdiri atas banyak subspesies terutama 

pada populasi-populasi di kepulauan. Hasil 

penelitian ini mengindikasikan bahwa 

berdasarkan jarak genetik, populasi Sumbawa 

Gambar 1.  Pohon NJ  dar i Dicrurus berdasarkan 785-bp dari gen COI.  Angka-angka di atas  

                     adalah nilai-nilai bootstrap. 
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dan D. h. leucops adalah populasi yang 

berbeda, apalagi dengan D. remifer yang tidak 

berada dalam satu kluster. Jarak genetik ini 

mencerminkan bahwa divergensi sekuen 

(sequence divergence) di antara ketiga grup 

ini adalah 5,0 % untuk D. remifer vs D. h. 

Bimaensis; 4,4 % untuk D. remifer vs D. h. 

Leucops; dan 3,5 % untuk D. h. leucops vs D. 

h. Bimaensis.  Jika dibandingkan dengan 

divergensi sekuen di antara individu dalam 

satu spesies, maka nilai divergensi di antara 

spesies di dalam genus Dicrurus ini sangat 

jauh nilainya.   

Nilai divergensi sekuen antara D. h. 

leucops dan D. h. bimaensis (Sumbawa) 

mengindikasikan bahwa kedua anak spesies 

tersebut dapat dianggap berada pada tingkat 

spesies yang berbeda. Karakterisasi dengan 

menggunakan gen COI berhasil 

mengungkapkan status spesies ini. Hasil 

penelitian pada burung-burung di New World , 

Jepang, Semenanjung Korea dan Skandinavia  

memiliki divergensi  inter-takson sebesar 2-

2,5% dan diakui sebagai standar ukuran per-

ingkat spesies (Nishiumi 2012).   

  Nilai jarak genetik atau divergensi 

sekuen antar individu (intraspesifik/

intraspesies) maupun antarspesies 

(interspesies) dari pada beberapa kelompok 

burung berdasarkan gen COI itu beragam. Di-

vergensi  intraspecific 1,01%  pada kelompok 

burung lain genus Picoides (Weible  & Moore 

2002). Burung-burung di Turki dari 33 spesies 

burung dari 26 genus memiliki rata-rata 

divergensi intraspecific 0,3- 0,62%; tetapi ada 

yang relatif tinggi pada beberapa kasus yaitu 

3,2% (Sylva currura); 2,8% (Saxiola maurus); 

2,6% (Phoenicurus phoenicurus); 1,7% 

(Parus major ); dan 1,7 % (Caprimulgus eu-

ropaeus) dan interspecific 6,8% (Bilgin et al. 

2016). Burung-burung kakatua putih dari In-

donesia divergensinya 0,000 hingga 0,26%, 

(intraspecific) dan 2,99% hingga 9,91% 

(interspecific) (Astuti & Sulandari  2010). Di-

vergensi 1% (intraspecific) dan >4,3% 

(interspecific) pada burung-burung di 

Amerika (Kerr et al. 2007), 2–2,5% 

(interspecific) pada burung-burung di Jepang 

(Nishiumi 2012),  dan 5% antara spesies 

dalam satu genus dan 0,2 % (dalam satu 

spesies) pada burung- burung di Korea (Park 

et al. 2011 );  0,29 % (intraspecific) dan 9,94 

% (interspecific) pada burung-burung di 

Belanda (Aliabadian et al. 2013); 0,24% 

(intraspecific) pada burung-burung di Skandi-

navia.  Jarak genetik intraspecific berkisar 0,0-

1,6%  dan rata-rata perbedaan antarspesies 

dalam satu genus 7,2%; antara congeneric spe-

cies berkisar 1,6% (Coturnix japonica dan 

Coturnix coturnix) hingga 14,2% (Coturnix 

chinensis  dan  Coturnix coturnix) (Huang & 

Ke 2014). 

 Hasil dari penelitian ini mendukung 

terpisahnya subspesies dari populasi D. h. bi-

maensis di Sumbawa dari kelompok superspe-

sies D. hottentottus (Rocamora et al. 2017). 

Rocamora et al. (2017) mengelompokkan ke-

lompok Sumbawa bersama populasi-populasi 

lainnya di Nusa Tenggara dan sekitarnya da-

lam D. densus. Dicrurus densus terdiri atas D. 

d. vicinus (Lombok), D. d. sumbae (Sumba), 

D. d. densus (Roti, Timor, Wetar dan Serma-
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ta), D. d. kuehni (Tanimbar), D. d. megaloris 

(Gorong, Watubela dan Kai). D. d. bimaensis 

memiliki daerah sebaran yang paling luas di 

antara spesies densus lainnya, yaitu Sumbawa, 

Komodo, Rinca, Flores, Pantar, Alor dan 

Gunungapi.  

 Hasil penelitian ini juga dapat men-

dukung status D. d. bimaensis menjadi spesies 

monopiletik tersendiri, yaitu D. bimaensis sep-

erti yang dinyatakan oleh Eaton et al. (2016). 

Semua populasi yang sebelumnya dianggap 

sebagai subspesies dari D. hottentottus dan/

atau D. densus adalah populasi yang dapat 

dibedakan sehingga status taksonominya men-

jadi spesies yang penuh (full species). Nomen-

klatur D. hottentottus tidak digunakan lagi 

untuk populasi di Indonesia. 

D. bimaensis dapat dibedakan secara 

morfologi dari spesies lainnya, terutama D. 

densus berdasarkan karakter bulu dan suara. 

D. bimaensis memiliki postur lebih kompak 

dan lebar, bulu leher, dada dan penutup 

punggung atas hijau-ungu mengkilap, sayap 

dan ekor hijau mengkilap, ekor relatif pendek 

menggarpu dangkal dengan ujung ekor yang 

melengkung; sedangkan D. densus memiliki 

postur lebih panjang, paruh lebar, ekor meng-

garpu dalam, sayap sedikit ungu-hijau meng-

kilap dan memiliki rambut tengkuk lebih pan-

jang (Eaton et al. 2016). 

 

KESIMPULAN 

Hasil analisis sekuen DNA dari gen 

COI pada penelitian ini menunjukkan nilai 

divergensi genetik dan pohon NJ  mendukung 

populasi Dicrurus dari Sumbawa sebagai pop-

ulasi yang terpisah dari populasi Dicrurus hot-

tentosus (Sulawesi Tenggara). Individu-

individu Dicrurus dari spesies yang sama 

mengumpul dalam satu kluster, sementara dari 

spesies yang berbeda pada kluster terpisah.  

Ada kemungkinan bahwa Dicrurus di 

Sumbawa adalah spesies tersendiri sebagai 

populasi monotipik menjadi Dicrurus 

bimaensis. Perlu penelitian lebih lanjut 

dengan menambahkan informasi molekuler 

dari populasi lain di Nusa Tenggara untuk 

dapat memperkuat status spesies-spesies 

Dicrurus di wilayah tersebut.  
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