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Abstrak

Penelitian migrasi dan penghunian manusia kuno di Indonesia masih memunculkan perdebatan
sampai kini, baik dari perspektif antropologi biologis, genetika manusia atau arkeologis. Perdebatan itu
selalu membuka ruang lagi untuk melakukan penelitian perihal itu. Kali ini kami berkonsentrasi dengan
sampel Bali Kuno, yakni temuan sisa-sisa manusia dari Gilimanuk (Melaya, Jembrana) dan Semawang
(Sanur, Denpasar). Bali merupakan pulau yang relatif terletak di tengah gugusan kepulauan Indonesia,
di mana dapat mewakili jalur besar migrasi dan persebaran manusia seturut rute pulau-pulau busur
luarnya. Penelitian ini bertujuan untuk mendeskripsikan variasi genetik manusia kuno dari dua situs
arkeologis Bali itu. Berdasarkan lokus short tandem repeats (STR) combined DNA index system
(CODIS), yakni CSF1PO, THO1 dan TPOX, penelitian ini mengambil sampel enam individu manusia
Bali Kuno, yang meliputi masing-masing tiga individu Semawang dan Gilimanuk. Proses penelitian
genetik itu telah dikerjakan di Laboratory of Human Genetics, Institute of Tropical Disease, Universitas
Airlangga. Sampel Semawang dan Gilimanuk berasal dari populasi yang berbeda berdasarkan analisis
visualisasi lokus CTT-nya. Hasil penelitian ini dengan merujuk semua kemungkinan aspek arkeologis
dan antropologi biologisnya makin memperkaya khazanah pengetahuan tentang peristiwa migrasi
manusia di Indonesia sekitar masa Neolitk, yang menjadi masa awal makin masifnya migrasi
Mongoloid ke kawasan Nusantara. Hasil penelitian ini juga makin menguatkan hasil-hasil penelitian
genetika populasi Bali sebelumnya bahwa populasi Bali dari sejak Neolitik sampai sekitar masa yang
lebih resen diturunkan oleh banyak leluhur atau banyak sumber gen. Penduduk Bali telah mengalami
percampuran genetik dari berbagai populasi pendatang sejak Neolitik atau awal Tarikh Masehi.

Kata kunci: Gilimanuk, Semawang, migrasi, lokus STR CODIS

Abstract
The study of ancient human migration and peopling in Indonesia still raises debate until now, both from
the perspective of biological anthropology, human genetics or archaeological. The debate was always
open space again to do some research about that. We concentrated with samples of ancient Bali, the
findings of human remains from Gilimanuk (Melaya, Jembrana) and Semawang (Sanur, Denpasar).
Relatively, Bali is an island located in the centre of Indonesian Archipelago, which may represent a
major pathway of human migration and distribution according to the outer arc islands. The research
aimed to describe human genetic variation of the two archeological sites of ancient Bali. Based locus
short tandem repeats (STR) combined DNA index system (CODIS), which CSF1PO, THO1 and TPOX,
the research took a sample of six individual human ancient Bali, which includes each of the three
individual from Semawang and Gilimanuk site. The process of genetic research has been done at the
Institute of Tropical Disease Laboratory of Human Genetics, Airlangga University. Semawang and
Gilimanuk derived from different populations based on the analysis of its CTT loci visualization. The
results with reference to all possible aspects of archaeology and biological anthropology further enrich
the wealth of knowledge about human migration events in Indonesia around the Neolithic period, the
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early times of increasingly massive mongoloid migrations to the Archipelago region. The results also
further strengthen the results of previous genetic studies of Bali population. Balinese has undergone a
genetic mixture of various immigrant populations since the Neolithic period.

Keywords: Gilimanuk, Semawang, migration, locus STR CODIS

1. Pendahuluan

Penelitian tentang rekonstruksi
migrasi dan penghunian wilayah-wilayah
dunia masih meletupkan kegairahan bagi
sebagian kalangan bioantropolog dan
paleoantropolog sampai saat ini.
Semangat ini selalu berlandaskan ingin
memahami lebih baik sejarah perjalanan
hidup manusia (Homo sapiens), yang
sejauh ini masih lestari, dan sangat
mempengaruhi  perubahan lingkungan
hidup di masa kini. Peristiwa itu tidak
hanya melibatkan biologi manusianya saja,
melainkan juga kebudayaan, penyakit,
domestifikasinya dan lain sebagainya yang
terkait dengan kehidupannya (Pusch et al.,
2003; Baca & Molak, 2008: Rizzi et al.,
2012). Oleh karena itu, aspek-aspek
tersebut dapat digunakan untuk
merekonstruksi migrasi dan penghunian
populasi di suatu wilayah, termasuk
kawasan Indonesia di masa lampau
sampai kini (Jacob, 2006; Sukadana,
1984; Glinka, 1993;
Koesbardiati, 2012; Suriyanto et al., 2008;

Glinka & Koesbardiati 2007;
Suriyanto, 2007; Suriyanto et al., 2011;
Koesbardiati et al., 2012; Suriyanto et al.,

Suriyanto &

2012). Pengetahuan yang luas dan dalam
tentang topik ini juga dapat diaplikasikan
pada masalah-masalah kesehatan masa

kini, ~misalnya melacak jejak evolusi,
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persebaran dan pola penyakit pada suatu
populasi, baik lokal, regional,
interkontinental dan global (Suriyanto et
al., 2012). Pada tataran tertentu, ragam
pilihan  topik  untuk  merekonstruksi
peristiwa itu ikut  menyemarakkan
kegairahannya.

Dalam kegairahan itu, kami
memilih untuk meneliti DNA manusia kuno
Bali. Bali menjadi konsentrasi penelitian ini
karena merupakan pulau yang terletak
relatif di tengah gugusan kepulauan
Indonesia, di mana dapat mewakili jalur
besar migrasi dan persebaran manusia
seturut rute pulau-pulau busur luar
Indonesia (Jacob, 2006; Sukadana, 1984;
Suriyanto & Koesbardiati, 2012;
Koesbardiati & Suriyanto et al., 2007,
Suriyanto et al., 2008; Suriyanto 2011;
Koesbardiati et al., 2012; Suriyanto et al.,
2012).

Terkait dengan sejarah migrasi dan
penghunian pada masa prasejarah, sekitar
Pulau Bali dapat merupakan
persimpangan jalur migrasi populasi
manusia kuno di antara Asia Tenggara
Daratan dan pulau-pulau Pasifik (Melton et
al., 1995; Kayser et al., 2001; Karafet et
al., 2005; Kayser et al., 2006; Suriyanto,
2007; Kayser et al., 2008; Suriyanto et al.,
2008; Mona et al., 2009; Karafet et al.,

2010; Koesbardiati et al., 2012). Dalam
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pola ayunan pendulum, seperti konsep
yang diajukan Koesbardiati & Suriyanto
(2007), maka Bali

persimpangan wilayah ayunan ke timur

terletak  pada

dan ayunan kembali ke barat (Koesbardiati
& Suriyanto, 2007;
Koesbardiati, 2012). Hal ini juga telah
dibuktikan dari pola modifikasi gigi-giginya

Suriyanto &

(Suriyanto & Koesbardiati, 2010; Suriyanto
et al, 2011, Suriyanto et al., 2012).
Beberapa peneliti menduga migrasi yang
datang dari utara juga melalui wilayah
sekitar Bali (Karafet et al., 2005; Karafet et
al., 2010). Seperti yang diungkapkan oleh
Cox et al. (2010) dan Lansing et al. (2011)
bahwa variasi genetik di Bali tinggi, dan
sekaligus sebagai petunjuk lain bahwa
diduga ada akulturasi dan admixture yang
memberikan kontribusi terhadap variasi
genetika populasi Indonesia.

Analisis DNA kuno (ancient DNA,
aDNA) telah menjadi modus penelitian
yang semakin populer dalam evolusi
manusia, antropologi biologis,
paleoantropologi dan arkeologi (Keyser-
Tracqui & Ludes, 2005). Pendekatan ini
kadangkala rumit oleh sifat terdegradasi
dari asam nukleat kuno, kehadiran inhibitor
enzim dalam ekstrak aDNA dan risiko
kontaminasi selama penggalian atau
manipulasi

sampelnya. Meskipun

kesulitan-kesulitan itu seringkali
mengiringi, namun berbagai metode telah
dikembangkan oleh para ilmuwan
beragam disiplin, khususnya mereka yang

meminati genetika kuno, untuk
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mengoptimalkan pemulihan, penelitian dan
otentikasi aDNA-nya. Seperti juga Witas
(2001) yang telah mengisyaratkan bahwa
penelitian DNA terekstraksi dari spesimen
arkeologis merupakan jalan baru bagi
penelitian yang menarik yang dapat
memberikan bukti yang unik untuk
menangani pertanyaan-pertanyaan
arkeologis. Di sini penelitian seperti ini
dapat memberikan gambaran tentang studi
kasus terkenal dalam sejarah penelitian
arkeologis, yang menggunakan data
genetika yang diambil dari spesimen
arkeologis untuk membuat interpretasi
tentang masa lalu. Yang juga menarik
adalah variasi dalam urutan DNA,
terutama manusia, karena kesimpulan
yang dapat ditarik dari penelitian dengan
metodologi itu dapat menjelaskan lebih
luas bagaimana perjalanan evolusi,
migrasi dan demografi kita. Selain itu,
penelitian ini juga dapat menjelaskan
bagaimana DNA kuno berbeda dari DNA
modern dan, dengan demikian, mengapa
hanya beberapa penanda genomik
tertentu  biasanya  ditargetkan  dan
mengapa protokol telah dikembangkan
secara eksplisit untuk penelitian
laboratoriumnya. Kami  menghadirkan
prosedur yang digunakan dalam
laboratorium kami, seperti telah
disarankan oleh Yang & Watt (2005),
untuk mengekstrak dan memperkuat
segmen informasi DNA dari sampel
manusia prasejarah atau protohistoris,

serta mungkin dapat menyumbangkan
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tindakan pencegahan dan penerapan
strategi untuk menghindari atau setidaknya
mendeteksi jika terjadi kontaminasi pada
koleksi bahan penelitian dari lapangan.
Variasi genetika manusia
ditentukan oleh variasi DNA-nya sebagai
cetak biru yang memastikan karakteristik
biologis seorang individu, di mana sangat
dipengaruhi oleh urutan nukleotida yang
disandi dalam struktur DNA-nya. Bila
seorang individu mempunyai kekerabatan
dekat dengan seorang individu lain atau
kelompok individu di suatu wilayah dengan
wilayah lain, bisa berupa suatu politipisme
dan  polimorfisme, maka tingkat
persamaan informasi genetiknya akan
tinggi pula. Variasi ini tentu saja sangat
ditentukan oleh mutasi, rekombinasi dan
migrasi gen dari satu lokasi ke lokasi
lainnya. Penanda molekuler
mengandalkan karakteristk DNA yang
dapat diterapkan untuk mengidentifikasi
variasi genom pada berbagai tingkat
organisme. Pengembangan dan
penerapannya untuk mendeteksi dan
mengidentifikasi DNA

merupakan bagian perkembangan paling

polimorfisme
signifikan dalam bidang genetika
molekuler. Kemajuannya sampai ke masa
kini dapat membantu analisis dalam
penelitian evolusi dan migrasi manusia,
bahkan spesimen-spesimen paleontologis,
bioarkeologis, museum, medis dan
forensik (Hermann & Hummel, 1994).
DNA-nya

menyumbangkan akurasi yang sangat

Variasi dalam urutan
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tinggi karena tidak mampu diamati oleh
penanda genetik lain, apalagi sebagian
besar variasi di tingkat nukleotidanya
acapkali tidak mampu diamati pada tingkat
fenotipenya. Keunggulan penanda
berbasis DNA ini dibandingkan penanda
morfologis dan biokimiawi adalah bersifat
diwariskan, relatif mudah diuji dan relatif
tidak terpengaruh lingkungan. Keuntungan
berikut yang signifikan dalam analisis
molekuler sisa-sisa manusia masa lampau
adalah bahwa data genealogisnya yang
dihasilkan terkait langsung dengan kondisi
saat itu. Keuntungan lainnya adalah
penelitian pada tingkat genotipenya dapat
langsung diujikan daripada fenotipenya; di
mana bagian DNA yang berbeda itu dapat
berevolusi dengan kecepatan yang
berbeda sehingga bagian yang tepat dapat
dipilih untuk penelitian dan analisis
selanjutnya, dan dapat dipakai untuk
memperjelas filogeni, paternitas dan
genealogis atas spesimen atau temuan
sisa-sisa biologis.

Betapa akuratnya metode itu,
yang merupakan pengembangan dari ilmu
dan teknologi genetika, seyogyanya
penelitian ancient human DNA acapkali
memperhatikan lingkungannya, karena
lingkungan berandil memberikan analisis
lebih luas dan dalam atas hasil penelitian
laboratoriumnya yang sekedar berupa data
penanda-penanda genetik itu. Oleh karena
itu, sejak beberapa dekade yang lalu,
Cavalli-Sforza et al. (1988) telah

mengingatkan bahwa untuk
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merekonstruksinya hendaklah bersama
data arkeologis dan linguistiknya. Secara
garis besar, menurut mereka,
bahwasannya jarak-jarak genetis di antara
hampir semua kluster populasi dunia
adalah proporsional terhadap waktu-waktu
separasi

arkeologisnya; sedangkan

keluarga linguistiknya menunjukkan
paralelisme yang cukup nyata di antara
evolusi genetik dan linguistiknya.

Penelitian ini bertujuan  untuk
mendeskripsikan bagaimana karakteristik
genetik dari temuan sisa-sisa manusia
kuno Semawang (Sanur, Denpasar) dan
Gilimanuk (Melaya, Jembrana)
berdasarkan lokus short tandem repeats
(STR) combined DNA index system
(CODIS), yakni CSF1PO, THO1 dan TPOX.

Penelitian ini telah menerapkan
metode loci STR (short tandem repeat)
polimorfik. nDNA merupakan parameter
identifikasi yang utama karena tingkat
spesifitas dan sensivitas yang sangat
tinggi. Genom nDNA memiliki bagian-
bagian yang berfungsi untuk mengkode
protein (coding region) dan ada pula yang
tidak berfungsi mengkode protein (non-
coding region). Pada coding region atau
non-coding region terdapat perbedaan
antar individu, yang diakibatkan dari
mutasi yang berlangsung dari generasi ke
generasi. Mutasi pada yang pertama dapat
membawa perubahan pada rangkaian
asam amino yang dihasilkan. Perubahan
ini dapat bersifat netral (tidak ada dampak)

atau berdampak negatif (adanya penyakit).
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Mutasi pada yang kedua tidak memiliki
pengaruh terhadap kehidupan. Oleh
karena itu, peristiwa yang kedua itu dapat
menguntungkan karena dapat melihat
variasi genetik antar individu lebih banyak
dibandingkan yang pertama. Yang kedua
merupakan satelit karena terletak dekat
atau di sekitar yang pertama. Salah satu
satelitnya adalah microsatellite (STR) yang
dibagi menurut panjang dan pengulangan
urutan DNA-nya. Di sini STR bersifat
polimorfisme DNA yang dapat digunakan
untuk identifikasi, karena STR daerah DNA
dengan pengulangan unit 2 — 6 bp yang
berulang beberapa kali, sehingga secara
teknis mudah untuk diteliti, dan apalagi
STR berada pada semua kromosom
(Butler, 2005: 58). Metode ini adalah suatu
cara mengamati penanda-penanda genetik
berbasis PCR (the polymerase chain
reaction) yang paling informatif terhadap
upaya untuk individuasi material-material
biologis (Budowle et al., 1995; Bosch et
al., 1999; Budowle et al., 1999; Biondo et
al., 2001).

Budowle et al. (2001) menegaskan
bahwa kita dapat memanfaatkan potensi
penuh dari locus STR itu untuk memilih
dan menetapkan lokus intinya untuk
indeks DNA, yakni CODIS (combined DNA
index system). Tiga belas loci CODIS STR
resultan adalah CSF1PO, D3S1358,
D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317,
D16S539, D18S51, D21S11, FGA, THO1,
TPOX, dan VWA. Salah satu hasil utama

dari upaya ini adalah memberikan
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landasan yang kokoh untuk
memperkirakan frekuensi profilnya (Sun et
al., 2003). Hasil upaya itu tentu berkaitan
dengan sifatnya, yakni lokus STR CODIS
memiliki karakteristik yang unik dalam
jumlah allele pada setiap populasi di dunia,
sekuen pengulangannya, ataupun
mikrovarian allele yang ditemukan (Butler,
2005). Dalam penelitian ini hanya
digunakan CSF1PO, THO1 dan TPOX
(CTT) sebagai variabel.

Tiga lokus CSF1PO, THO1 dan
TPOX itu memiliki frekuensi allele yang
relatif tinggi di beberapa populasi di dunia
(da Silva et al., 2002; Abdin et al., 2003;
Barbarii et al., 2003; Al-Obaidli et al., 2009;
Gonzales-Herrera et al., 2010; da Costa
Francez et al., 2011). Sueblinvong &
Kongsrisook (1999) menerapkan 8 STR
CODIS pada populasi Thailand, dan
memperoleh frekuensi allele 8 sebagai
frekuensi tertinggi pada lokus TPOX, dan
berikut allele 8 untuk CSF1PO dan 12
untuk THO1. Penelitian menggunakan
sembilan lokus STR termasuk lokus CTT-
nya juga dilakukan pada populasi ltalia;
dan hasilnya menunjukkan frekuensi allele
yang cukup tinggi, yakni CSF1PO pada
allele 12, TPOX pada allele 8 dan THO1
pada allele 6 (Biondo et al., 2001). Lokus
CSF1PO, THO1 dan TPOX berturut-turut
memiliki allele 12, 9,3 dan 8 dalam
pengujian paternitas populasi Silesia
(Raczek et al., 2001). Yasin et al. (2005)
meneliti perbandingan frekuensi allele

pada populasi Jordan dengan Syria, Arab
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Saudi, Iraq, Kuwait, Ashkenzi, Malta dan
Iran dengan menggunakan sembilan lokus
STR, termasuk lokus CTT-nya. Hasil
penelitiannya adalah bahwa lokus CTT-
nya memiliki frekuensi allele yang cukup
tinggi pada allele 10 untuk lokus CSF1PO,
allele 8 untuk lokus TPOX dan allele 6
untuk  lokus  THO1.

sebenarnya hanya ingin menguji ulang

Penelitian itu

atas keraguan oleh hasil penelitian
sebelumnya yang menerapkan 15 STR
CODIS, di mana pada lokus CTT-nya
termasuk memiliki frekuensi allele yang
cukup tinggi, yakni TPOX pada allele 8
dengan frekuensi 0,395. Dengan
menggunakan sembilan lokus STR, Castro
et al., (2007) menemukan bahwa lokus
CTT populasi Ngobe dan Embera di
Panama masing-masing berlokus THO1
pada allele 6 dan 8, dan lokus TPOX pada
allele 11 dan allele 6, serta lokus CSF1PO
pada kedua allele 12. Erkol et al. (2007)
melaporkan bahwa lokus CSF1PO
penduduk permukiman kuno di wilayah
barat laut Turki memiliki frekuensi allele 11
yang merupakan tertinggi pada penelitian
STR dengan menggunakan metode
AmpFISTR. Di Sri Lanka penelitian
polimorfik STR CODIS pernah dilakukan
dengan menguji sembilan lokus, termasuk
lokus CSF1PO, THO1 dan TPOX. Lokus
CTT-nya memiliki frekuesnsi allele yang
tinggi dibanding dengan lokus lain, yakni
CSF1PO pada allele 12, THO1 pada allele
9 dan TPOX pada allele 9 (Manemperi et
al., 2009). Tug et al. (2010) meneliti
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distribusi allele pada populasi Bolu dengan
menerapkan 16 lokus STR menemukan
bahwa lokus CSF1PO pada allele 12,
lokus TPOX pada allele 8 dan THO1 pada
allele 6 memilik frekuensi allele tertinggi.
Singkatnya, seperti pernah diutarakan oleh
Butler (2005), pada setiap penelitian
variasi genetika manusia selalu menguiji
lokus CTT-nya karena memiliki
keberagaman genetik yang tinggi.
Perbandingan frekuensi allele juga
pernah dilakukan pada tiga populasi di
Asia, yakni Jepang, Bangladesh dan
Indonesia, dengan menggunakan empat
lokus STR CODIS. Hasilnya menunjukan
bahwa di Indonesia frekuensi allele
tertinggi pada allele 8 pada lokus TPOX
dan allele 7 pada lokus THO1 (Kido et al.,
2003). Di Indonesia pernah dilakukan
penelitian STR CODIS pada suku Jawa
dan Madura dengan menggunakan 13
STR CODIS termasuk lokus CTT-nya,
pada lokus CSF1PO allele yang sering
muncul allele 8, lokus TPOX allele 9 dan
THO1 allele 9 (Prastowo & Listiani, 2012).
Penelitian  serupa pernah dilakukan
dengan menggunakan tiga populasi yaitu
Jawa (Jakarta dan Surabaya), Sulawesi

(Makassar) dan Sumatra (Medan), dan
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menemukan bahwa lokus THO1 memiliki
frekuensi allele yang cukup tinggi pada
allele 7 dan allele 9 (Linarce et al., 2001).
Penelitian pada populasi yang sama
pernah dilakukan dengan menggunakan
13 lokus STR CODIS, dan hasilnya adalah
pada lokus CSF1PO memiliki frekuensi
tertinggi pada allele 12, lokus TPOX
memiliki frekuensi tertinggi pada allele 8
(Untoro et al., 2009).

Awalnya masing-masing serpihan
tulangnya  dibuat bubukan  dengan
menggunakan mortar. Proses berikut
mengikuti prosedur yang telah umum
dilakukan STR CODIS untuk mendeteksi
dari setiap lokus CSF1PO, THO1 dan
TPOX. Data genetik dalam penelitian ini
merupakan hasil pemerikasaan yang
berupa visualisasi dari pita atau band yang
terdeteksi dari setiap lokus tersebut.
Kemudian visualisasi itu dianalisis
berdasarkan terdeteksinya pita pada
kolom sampel, letak pita pada batas
basepair setiap lokus, ketebalan pita dan
adanya pita ekstra yang berada di luar

batas basepair lokusnya.
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Gambar 1. Situs-situs Bali dan situs-situs di bagian timurnya dalam deretan pulau-pulau busur luar

Indonesia

2. Hasil dan Pembahasan
1. Situs dan Sisa Rangka Manusia
Penelitian ini bersifat pendahuluan,
sebagai usaha untuk mendeteksi variasi
genetika populasi bermaterikan ancient
human bones. Oleh sebab itu, sementara
ini kami hanya mencobakan terhadap tiga
loci untuk melihat kemungkinan penelitian
lebih lanjut. Penelitian ini telah dilakukan di
Laboratory of Human Genetic, Institute of
Disease (ITD)
Airlangga. Bahan

Tropical Universitas
penelitian  adalah
serpihan-serpihan  rangka  prasejarah
individu-individu Semawang dan
Gilimanuk, Bali. Serpihan-serpihan ini
dipilih yang paling minor, dengan sangat
memperhatikan aspek konservasinya.
Serpihan-serpihan yang menjadi sampel
ini  diharapkan tidak akan terlalu
mengganggu dan dapat digantikan dengan
bahan-bahan pengganti yang lazim jika
upaya rekonstruksinya terwujud.
Perlakuan dan tindakan invasif yang
dilakukan untuk kajian tertentu tidak harus

menghambat kajian-kajian masa depan
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dengan menggunakan teknik yang
berbeda, misalnya upaya pelestarian
material-material tulang dan gigi tidak akan
mengganggu penelitian-penelitian  DNA-
nya (Alfonso & Powell, 2007). Serpihan
tulang ini berasal dari enam individu
rangka manusia, yang merupakan hasil
ekskavasi di Situs Semawang, Sanur,
Denpasar dan Situs Gilimanuk, Melaya,
Jembrana. Seluruh sampel merupakan
koleksi dari Laboratorium Bioantropologi
dan Paleoantropologi Fakultas
Kedokteran, Universitas Gajah Mada,
Yogyakarta. Sampel Semawang itu
berturut-turut adalah individu R. IX SMW,
R. XIl SMW dan R. XV/SMW,; dan sampel
Gilimanuk itu berturut-turut adalah individu
R. X1 GLM, R. SXXXVI GLM dan R. CXIV
GLM.

Situs Semawang terletak di
sebelah timur dari Prasasti Blanjong,
sekitar 6 km di sebelah tenggara Kota
Denpasar, bagian dari Banjar Semawang,
Desa Semawang, Kelurahan Sanur,

Kecamatan Denpasar Selatan, Daerah
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Tingkat Il Kota Madya Denpasar, Bali.
Secara Geografis, situs terletak 8° 27’ 12”
Bujur Timur dan 8° 42’ 19” Lintang Selatan
(Astawa & Harkantiningsih, 1984; Suatika,
2000; Ambarawati, 2001). Sebelum Situs
Semawang ditemukan, daerah Sanur
merupakan wilayah penting bagi penelitian
arkeologis karena penemuan Prasasti
Blanjong. Prasasti ini berbentuk sebuah
tiang batu dengan tinggi 177 cm dan garis
tengah 63 cm (Astawa, 1991; Suastika,
2000; Ambarawati, 2001). Prasasti ini
memuat angka tahun candra sengkala
Saka bda sari wahni murtiganita sama
dengan 835 Saka. Selain peninggalan
prasasti juga ditemukan beberapa buah
arca ganesa, arca perwujudan, arca
terakota, arca binatang, keramik, gerabah
dan lainnya (Ambarawati, 2001).

Awalnya situs ini ditemukan secara
tidak sengaja oleh | Nyoman Giri dari
Banjar Semawang, Sanur pada waktu
menggali tanah untuk membuat pondasi
rumahnya pada tanggal 12 Maret 1984; di
mana didapati sisa-sisa rangka manusia
dengan bekal kubur keramik dan gelang
perunggu (Astawa & Harkantiningsih,
1984; Astawa, 1991; Suastika, 2000).
Balai Arkeologi Denpasar menindaklanjuti
penemuan tersebut dengan melakukan
ekskavasi sampai  sembilan kotak
ekskavasi secara bertahap pada tahun
1986 dan 1988 (Astawa, 1991).

Sanur merupakan daerah pantai
dengan ketinggian kurang dari 4 meter dari

permukaan laut, dan karakteristiknya
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berupa tanah bercampur pasir lepas, batu
pasir dan
(Harkantiningsih, 1987). Situs ini berada

pada areal tanah lapang yang ditumbuhi

cangkang kerang

rerumputan dan pepohon kelapa, serta di
sebelah barat, timur dan selatan arealnya
terdapat rumah-rumah penduduk, hotel
dan toko (Harkantiningsih, 1987; Suastika
2000). Sekitar situs telah banyak dibangun
hotel-hotel dan restoran sebagai
penunjang daerah pariwisata sekarang.
Pantai Sanur juga berfungsi sebagai
dermaga para nelayan dan pelabuhan
yang menghubungkan Pulau Bali dengan
Pulau Nusa Penida dan Nusa Lembongan
(Harkantiningsih, 1987; Suatika 2000;
Ambarawati, 2001).

Perdagangan sudah dikenal oleh
masyarakat  prasejarah, baik yang
dilakukan antar pulau Indonesia hingga
antara Kepulauan Asia Tenggara dan
Indonesia. Indonesia sudah mengadakan
kontak dagang dengan Cina sekitar abad 3
— 4 M (Astawa, 1991). Mengingat daerah
Sanur sejak abad 10 M merupakan
tempat yang sangat penting di Bali, maka
beberapa kapal dagang Cina yang menuju
Timor atau Maluku juga menyinggahinya.
Mereka singgah untuk mendapatkan
ketersediaan air minum, bahan makanan
dan kebutuhan keperluan pelayarannya.
Mereka juga relatif betah berlama di Sanur
karena terdapat Pulau Nusa Penida dan
pulau-pulau lainnya yang terletak sebelah
timurnya, yang mencegah terjadinya

gelombang besar dari laut. Keadaan ini
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memungkinkan terjadinya interaksi dagang
di antara pedagang Cina dan Bumiputera
(Astawa, 1991); bahkan boleh jadi,
berangsur-angsur dapat terjadi
difusi/akulturasi budaya di antara mereka —
misalnya dapat dibuktikan dengan tari
Baris Cina yang bersifat sakral (Ida Ratu
Tuan), dan hanya terdapat di daerah
Renon, Sanur (Astawa, 1991; Ambarawati,
2001). Mereka memilih melalui jalur yang
lebih lama, karena dapat berjualan sambil
bersinggah di setiap pelabuhan yang
mereka lewati (Astawa, 1991).

Lapisan geologis kotak ekskavasi
situs Semawang, meliputi lapisan humus
berwarna hitam, lapisan pasir kasar
berwarna putih dan lapisan pasir halus
berwarna kuning (Astawa, 1991; Suastika,
2000; Ambarawati, 2001). Temuan-
temuannya berupa gerabah, keramik
asing, manik-manik, perunggu, sisa-sisa
rangka manusia dan hewan, benda logam
(uang kepeng, pisau, jarum dan gelang
perunggu) dan kerang (Astawa, 1991;
Suatika, 2000; Ambarawati, 2001). Pada
ekskavasi tahap | tahun 1986, keramik
yang berhasil ditemukan berjumlah 83
buah, terdiri atas 5 buah utuh dan 78
berupa fragmen. Ekskavasi tahap Il tahun
1988, keramik yang berhasil dikumpulkan
berjumlah 133 buah, terdiri atas 22 buah
utuh dan 111 buah berupa fragmen.
Keramik-keramik ini sebagian besar
berasal dari Dinasti Sung-Yuan (abad 10 —
14 M) (Astawa, 1991). Ragam keramik

yang ditemukan berupa mangkuk, piring,
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guci, cepuk, cawan, pot bunga, buli-buli
dan tempayan (Astawa & Harkantiningsih,
1984; Astawa, 1991).

Berdasarkan ciri-ciri bentuk umum
kubur, temuan sisa-sisa rangka
Semawang merupakan kubur primer,
karena memperlihatkan susunan tulang
masih  dalam  hubungan  anatomis
(Suastika, 2000). Pola penguburannya
berdasarkan keletakan rangka adalah
membujur Barat Daya - Timur Laut
dengan kepala berada di Timur Laut,
sedangkan arah hadap rangka,
menghadap Utara, Selatan dan atas;
sedangkan posisi rangka terlentang
dengan posisi tungkai dan kaki dirapatkan,
dan kedua tangan ditangkupkan di anterior
coxaenya, atau boleh jadi awalnya untuk
menutupi bagian kelaminnya
(Herkantiningsih, 1987). Pola kubur juga
meliputi peletakan bekal kubur terhadap
rangka-rangkanya, antara lain pada bagian
kepala dan telapak kakinya diletakkan
mangkuk keramik, pada bagian
kelaminnya diletakkan mangkuk keramik
dan cawan serta pada depan wajahnya
diletakkan bingkai cermin (Herkantiningsih,
1987; Astawa, 1991). Kecenderungan arah
hadap mereka membujur ke arah matahari
terbit dan terbenam. Secara etnografis,
orientasi membujur dengan kepala
menghadap ke matahari terbit dianggap
sebagai awal mula kehidupan; sedangkan
membujur ke matahari terbenam karena
manusia yang mati dianggap

produktifitasnya telah menurun; bahkan
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pada temuan sebuah rangka Kotak BO1,
B1, CO1 dan C1 Spit 4 menghadap ke
laut, yang dapat ditafsirkan bahwa individu
ini berasal dari luar Bali, yang datang
melalui jalur pantai (laut) (Suastika, 2000).

Sisa-sisa manusia Semawang
memiliki karakteristik Mongoloid,
Kaukasoid dan Autralomelanesoid. Satu
hal yang menarik adalah salah satu dari
mereka yang berafiliasi
Australomelanesoid  bermodifikasi  gigi
yang hampir sama dengan yang umum
ditemukan pada populasi Mongoloid.
Boleh jadi, bukti ini dapat mengindikasikan
telah terjadi peristiwa akulturasi budaya di
antara populasi Australomelanesoid yang
lebih dahulu menghuni Indonesia dengan
populasi Mongoloid yang datang
bergelombang kemudian (Koesbardiati et
al., 2011).

Gilimanuk adalah salah satu situs
arkeologis penting di Bali. Gilimanuk
adalah situs kubur prasejarah pada masa
Paleometalik yang mempunyai antikuitas
sekitar 2000 tahun (Soejono, 1995;
Supriyo, 1991b; Yuliati, 1997; Suriyanto,
2012). Situs ini terletak di tepi pantai
Gilimanuk, Kelurahan Gilimanuk,
Kecamatan Melaya, Kabupaten Jembrana.
Situs ini sangat kaya dengan temuan sisa-
sisa manusia, baik yang dikubur secara
sekunder  dalam

langsung  maupun

tempayan. Hasil pertanggalan C"
terhadap tulang-tulang manusianya telah
ditemukan umur 1486 - 2466 tahun,

sedangkan terhadap arangnya telah
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ditemukan umur 1805 — 1990 tahun (Azis
etal., 1994). Letak situs berada pada
bagian selatan dari Teluk Gilimanuk,
dengan posisi koordinat 114° 26' 57" —
114° 29' 10" Bujur Timur dan 8° 9' 3" — 8°
12' 59" Lintang Selatan, serta merupakan
semenanjung kecil yang diapit Teluk
Prapat Agung (Azis, 1996). Situs ini juga
berbentang alam satuan morfologis
daratan pantai dengan stratigrafi satuan
batu gamping, batupasir gampingan,
endapan teras pantai | — Il, dan pasir
berlumpur yang meliputi luas 2 km?
(Yuliati, 1997; Azis, 1996). Sisa-sisa
rangka manusianya ditemukan pada
satuan endapan aluvial teras pantai yang
tersebar di sebelah timur Teluk Gilimanuk,
di mana mengikuti garis pantai secara
lateral dan membentuk undak-undak
secara vertikal (Azis, 1995, 1996).
Penelitian dari tahun 1964 sampai Kkini
telah dibuka 37 kotak ekskavasi, dan
terkumpul 123 individu rangka manusia
dari usia bayi sampai dewasa; serta
dengan bekal kubur berupa beberapa
gerabah, manik-manik, benda logam,
cangkang kerang dan sisa binatang (Azis,
1995; VYuliati, 1997). Beberapa posisii
penguburan telah ditemukan di sini,
meliputi posisi terlentang tanpa wadah,
posisi fleksi, dan penguburan dalam
tempayan; di mana beberapa diantaranya
terdiri dari dua tempayan yang disusun
menangkup mulut dengan mulut. Sebagian
kecil temuan telah didapatkan dari

penguburan primer tanpa  wadah,
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sedangkan yang lain dari penguburan
sekunder dalam  tempayan, serta
gabungan dari penguburan primer dan

sekunder (Azis, 1995; Yuliati, 1997).

2. Variasi Genetik Populasi di Bali
Gambar 2 menegaskan lokus

CSF1PO terdeteksi pada kolom 1, 2 dan
3-nya, berada pada posisi hampir sejajar
di antara batas 295 — 327 bp. Mereka
berpita genotip homozigot. Pitanya yang
terdeteksi berketebalan hampir sama; dan
tidak terdeteksi pita ektra pada ketiga
kolomnya. Gambar 3 menegaskan pita
terdeteksi pada kolom 1 dan 3-nya, dan
berada pada posisi hampir sejajar dengan
marker 300 bp, ini sesuai dengan daerah
lokus CSF1PO antara 295 — 327 bp.

Kedua pita memiliki genotip homozigot,
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karena kedua allelenya terletak saling
berdekatan. Pada kolom 2, pita tidak
terdeteksi; namun kolom 1 dan 3 terdapat
beberapa pita ekstra yang terdeteksi. Pita
pada kolom 1 lebih tebal dibanding pita
kolom 3. Lokus CSF1PO merupakan
pengulangan tetranukleotida yang
ditemukan dalam c-fms proto-oncogene
untuk reseptor CSF-1 pada lengan
panjang kromosom 5 (5q33.3-34). Lokus
ini berukuran antara 295 — 327 basepair.
Allele yang umum mengandung
pengulangan inti (core sequence repeat)
T-A-G-A dan rentang allele berukuran 7

hingga 15 (Butler, 2005).

Gambar 2. Visualisasi hasil PCR lokus CSF1PO Semawang, Sanur
(Keterangan: M= Marker; 1= R. IX SMW; 2= R. XV SMW; 3= R. Xll SMW; lokus CSF1PO = 295 - 327

bp)
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Gambar 3. Visualisasi hasil PCR lokus CSF1PO Gilimanuk
(Keterangan: M= Marker; 1= R. SXXVI GLM; 2= R. XI GLM; 3= R. CXIV GLM; lokus CSF1PO = 295 —

327 bp)

CSF1PO
terdeteksi pita pada ketiga kolom

Gambar 2 lokus

sampelnya, dengan posisi hampir sejajar,
hal ini mengindikasikan bahwa ketiga
sampel memiliki variasi genetik yang tinggi
antar sampel atau tidak memiliki
kedekatan hubungan dalam satu populasi,
namun mungkin berada pada satu wilayah
di Semawang. Gambar 3 terdeteksi pita
pada pada kolom 1 dan kolom 2-nya. Pita
berada pada basepair yang berbeda dan
kekerapan yang berbeda. Petunjuk
mengarah bahwa sampel kolom 1 dan
kolom 2-nya memiliki variasi genetik yang
tinggi atau berasal dari kelompok populasi
yang berbeda namun berada pada satu
wilayah Gilimanuk. Jika kedua visualisasi
dari situs Semawang dan Gilimanuk di
bandingkan, terlihat bahwa pita kedua
sampel berada pada basepair yang 56
berbeda namun tetap pada batas basepair
lokus CSF1PO antara 295 — 327 bp. Di
sini dapat disimpulkan bahwa populasi

Semawang dan Gilimanuk berasal dari
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kelompok populasi yang berbeda dan
memiliki kekerapan yang jauh berbeda.
Gambar 4 menegaskan lokus THO1
hanya terdeteksi pada kolom 3-nya, yakni
pada sampel R. Xl SMW. Posisi pita
berada sedikit di atas 200 bp, pita pada
kolom 3 memiliki genotip homozigot.
Kolom 1, 2 dan 3-nya terdapat pita ekstra
yang tidak sesuai dengan batas basepair
lokus THO1. Gambar 5 memperlihatkan
bahwa pada kolom 1, 2 dan 3-nya
terdeteksi pita di bawah 200 bp. Terlihat
samar bahwa pita terletak pada garis
sejajar tidak beraturan. Ketiga kolom
memiliki genotip homozigot, karena letak
allele yang saling berdekatan seolah
terlihat bertumpukan. Ketiga kolom sampel
memiliki ketebalan yang berbeda antara
pita yang satu dengan yang lain. Pita pada
kolom 3-nya paling tebal di antara pita
yang lain. Posisi terdeteksi pita sesuai
dengan daerah lokus THO1, yakni di
antara 179 — 203 bp. Pada kolom 1, 2 dan
3-nya terlihat pita ekstra yang tidak sesuai
dengan batas basepair lokus THO1.
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Gambar 4. Visualisasi hasil PCR lokus THO1 Semawang, Sanur
(Keterangan: M= Marker; 1= R. IX SMW; 2= R. XV SMW; 3= R. XIl SMW; lokus THO1 = 179-203 bp)
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Gambar 5. Visualisasi hasil PCR lokus THO1 Gilimanuk

1 = =

(Keterangan: M= Marker; 1= R. SXXVI GLM; 2= R. XI GLM; 3= R. CXIV GLM; lokus THO1 = 179-203

bp)

Berdasarkan letak posisi pita lokus
THO1 pada Gambar 5 dapat disimpulkan
bahwa ketiga sampelnya memiliki variasi
genetik yang signifikan. Mereka memiliki
kekerapan yang tidak sama dan berasal
dari populasi yang berbeda atau lebih jauh
mereka telah mengalami percampuran
dengan populasi lain. Gambar 4

menunjukkan hanya satu pita pada kolom
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3. Di sini tidak dapat dikatakan bahwa
ketiga sampel memiliki hubungan kerabat
atau tidak dalam satu populasi Semawang.
Jika Gambar 4 dan 5 dibandingkan, maka
terlihat pita terdeteksi pada letak basepair
yang berbeda, artinya kedua populasi
berasal dari kelompok populasi yang
berbeda.
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Gambar 6. Visualisasi hasil PCR lokus TPOX Semawang, Sanur
(Keterangan: M= Marker; 1= R. IX SMW; 2= R. XV SMW; 3= R. Xll SMW; lokus TPOX = 224 — 252 bp)
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Gambar 7. Visualisasi hasil PCR lokus TPOX Gilimanuk
(Keterangan: M= Marker; 1= R. SXXVI GLM; 2= R. XI GLM; 3= R. CXIV GLM; lokus TPOX = 224 —

252 bp)

Gambar 6 mendeteksi 3 pita pada
pada 3 kolom yang terletak sesuai batas
basepair lokus TPOX, hasil ini sama
seperti visualisasi CSF1PO pada Gambar
2 yang mendeteksi 3 pita hampir sejajar.
Maka kesimpulan yang dapat ditarik
adalah ketiga sampel memiliki kekerapan
yang tidak sama dan tidak memiliki
hubungan kerabat yang dekat dalam suatu
Gambar 7

mendeteksi 2 pita pada kolom 1 dan kolom

populasi Semawang.

2, dengan posisi hampir sejajar. Ini
sungguh sama dengan visualisasi

lokus THO1 pada Gambar 2, yang berarti
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semakin menguatkan indikasi bahwa
sampel pada ketiga kolom memiliki
kekerapan yang tidak sama serta tidak
memiliki hubungan kerabat yang dekat
dalam suatu populasi Gilimanuk. Apabila
dikomparasikan Gambar 6 dan 7, maka
TPOX Gilimanuk dan Semawang dapat
disimpulkan bahwa kedua populasi adalah
populasi yang berbeda, karena pita
terdeteksi pada basepair yang berbeda,
namun tetap berada pada batas basepair
lokus TPOX.

Deskripsi hasil elektroforesis
(electrophoresis) menunjukkan sebagian

besar sampel yang diperiksa genotipnya
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pada loci CSF1PO THO1 dan TPOX
adalah  homozigot. Semua  sampel
Semawang dan Gilimanuk ini
menunjukkan band/ pita dengan allele
yang berbeda-beda. Bukti ini menegaskan
bahwa mereka mempunyai afinitas atau
kekerabatan genetik yang tidak sama, atau
gen mereka berasal dari beberapa
populasi. Sekalipun hanya tiga lokus yang
diperiksa, hasil ini dapat diarahkan pada
pola admixture sebagai dampak dari
migrasi. Dengan demikian, pemeriksaan
dan analisis molekuler berikutnya akan
memberi harapan lebih banyak mengenai
pola migrasi yang tercermin dalam variasi
genetiknya.

Secara geografis, Pulau Bali
merupakan bagian dari gugusan pulau-
pulau yang menghubungkan pulau-pulau
di bagian timur dan bagian barat
Indonesia. Dari aspek Garis Wallace
(Wallace’s Line), Pulau Bali bisa jadi
merupakan batu loncatan migrasi dari
utara. Dengan demikian sangat
dimungkinkan bahwa Pulau Bali dilalui
jalur-jalur migrasi sehingga telah terjadi
admixture pada populasi Pulau Bali masa
itu. Sebagai konsekuensi dari hal ini
adalah telah terjadi peristiwa
heterogenitas, atau dengan kata-kata lain,
ada variasi genetik dalam populasi Bali.
Seberapa tinggi variasi tersebut belum
dapat dipastikan di dalam penelitian ini
karena penelitiannya masih  bersifat
pendahuluan dengan jumlah Jocus yang

masih terbatas.
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Berdasarkan penelitian Y-
chromosome penduduk Pulau Bali saat ini,
Karafet et al. (2005) menyimpulkan bahwa
penduduk Pulau Bali (“asli’) saat ini adalah
hasil percampuran dari berbagai elemen.
Pengaruh paling awal terhadap paternal
gene pool di Bali saat itu berasal dari pre-
Neolithic  hunter-gatherer.  Gelombang
migrasi masa Neolitik ini bersifat jamak,
bukan single migration, dan melalui
beberapa rute. Pengaruh berikutnya
adalah ekspansi Mongoloid (Austronesian
farmer). Pengaruh yang terakhir berasal
dari masa sejarah vyaitu ketika kontak
antara India mulai intensif. Hal ini dapat
diketahui  dari  banyaknya  serapan
kebudayaan India termasuk Hindu yang
bertahan hingga sekarang. Kontak
dagang, persebaran agama dan kolonisasi
Belanda juga berperan penting pada
paternal gene pool di Bali. Hasil penelitian
Karafet et al. (2005) ini memperkuat
penelitian sebelumnya oleh Handoko et al.
(2001) berdasar variasi mtDNA pada
populasi Indonesia. Hasil penelitian itu
menunjukkan bahwa variasi genetika
dalam populasi Indonesia berasal dari
berbagai populasi sekitar masa lalu itu.
Shepard et al. (2005) telah meneliti 15 loci
STR atas 338 unrelated individuals dari
penduduk Ami dan Atayal di Taiwan, Bali
dan Jawa di Indonesia, dan Samoa.
Penelitian mereka menegaskan bahwa
selalu ada derajat variasi genetik di antara
sumber gen utama Australomelanesoid

dan Mongoloid di antara mereka, yang
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berarti selalu ada saling pengaruh atau
cetak biru di antara mereka, yang
dipengaruhi oleh berbagai intensitas
proses migrasi dan kontak kultural.
Bahkan hasil penelitian mtDNA berikutnya
oleh Lie et al. (2007) makin memperkokoh
temuan-temuan tersebut.

Xu et al. (2012) telah melakukan
penelitian  molekuler terkait dengan
dugaan adanya korespondensi antara
populasi Asia dan Papua yang dipengaruhi
oleh ekspansi Austronesia ke wilayah Asia
Timur. Hasil penelitian ini menunjukkan
bahwa co-existence di antara Asia dan
Papua terjadi di sekitar Indonesia bagian
timur. Melton et al. (1995); dan Mona et al.
(2009) telah mengisyaratkan peristiwa ini
berdasarkan hasil penelitiannya terhadap
hubungan-hubungan mtDNA di antara
populasi Asia dan Pasifik. Bahkan Mona et
al. (2009) menambahkan argumentasinya
dengan yakin tentang sejarah
percampuran genetik  populasi-populasi
Indonesia Timur di kepulauan kawasan
Nusa Tenggara Timur dan Timor Leste;
dan ini makin memberi terang bukti
penelitiannya ini. Mereka telah
menegaskan bahwa kawasan ini
merupakan genetic melting pot antara
populasi Austronesia (Mongoloid) dan
Melanesia (Australomelanesoid). Kawasan
ini sebelumnya telah dihuni populasi non-
Austronesia, yang kemudian lambat-laun
bercampur dengan populasi Austronesia.
Dalam hal apapun, komponen-komponen

genetik mereka telah muncul dalam semua
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kelompok populasi kawasan ini tanpa
memandang bahasa mereka saat ini. Di
sini mereka telah menunjukkan sejarah
panjang percampuran genetik di Nusa
Tenggara Timur dan Timor Leste beserta
kawasan sekitarnya. Hal ini memberi
peluang bahwa pengaruh tersebut juga
ada hingga di Bali, mengingat bahwa
Pulau Bali adalah salah satu mata rantai
jalur migrasi dalam gugusan pulau busur
luar Indonesia menuju wilayah timur
Indonesia dan Pasifik (Sukadana, 1984;
Glinka, 1993; Kayser et al., 2001; Bird et
al., 2004; Cox, 2005; Kayser et al., 2006;
Suriyanto et al.,, 2006; Suriyanto, 2007;
Kayser et al., 2008; Kayser et al., 2008;
Cox et al., 2010; Koesbardiati et al., 2012;
Suriyanto & Koesbardiati, 2012, Suriyanto
et al., 2012). Bahkan Jinam et al. (2012)
memperkirakan antikuitas  migrasinya,
berdasarkan model migrasi genetika
populasi dari Asia ke gugusan pulau busur
luar Indonesia menuju wilayah-wilayah
timurnya itu, telah berlangsung sekitar
30.000 — 10.000 tahun sebelum Tarikh
Masehi.

Lansing et al. (2011) telah
menunjukkan hubungan kebudayaan dan
genetika dalam  peristiwa  ekspansi
Austronesia ke Asia Tenggara Kepulauan.
Mereka meneguhkan bahwa distribusi
genetik NRY (kromosom Y) dan mtDNA
(mitochondrial DNA) menunjukkan adanya
korelasi, bahwa pengaruh migrasi dan
perkawinan dapat menghasilkan

perubahan bahasa yang bersifat seismik
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dan pergeseran genetik. Mereka

menunjukkan tengaranya bahwa
diskontinuitas bahasa dan genetika ini
telah terjadi di sekitar kawasan Bali
sampai Flores. Mereka sebenarnya juga
berkolaborasi atas penelitian sebelumnya,
baik di dalam Cox et al. (2007) maupun
Kayser et al. (2008), yang secara garis
besar menunjukkan bahwa sebagian
besar mtDNA di dalam populasi Polinesia
berasal dari Asia; dan sebagian besar
kromosom Y yang mencapai 94% di dalam
populasi Melanesia berasal dari Polinesia,
sedangkan mtDNA-nya berasal dari Asia
Timur; dan 66% kromosom Y di dalam
populasi Polinesia berasal dari Melanesia.
Di sini jadi makin menarik dengan
memperhatikan apa yang telah
diungkapkan oleh Laland et al. (2010),
bahwa perkembangan manusia telah
dibentuk  oleh

kebudayaan. Oleh karena itu, kebudayaan

interaksi gen  dan

berperan dalam proses itu karena
kebudayaan memungkinkan mereka
beradaptasi relatif  tepat  terhadap
perubahan-perubahan lingkungan dengan
cara imitasi, yakni meniru kebudayaan
populasi lain yang sudah lebih dulu
mempratekkan dan berhasil mengatasi
tantangan lingkungannya. Kebudayaan ini
dalam tahap tertentu dapat memberikan
pengaruh terhadap laju frekuensi suatu
allele dalam menaggapi seleksi alam atas
lingkungannya tersebut. Mona et al. (2007)
telah membuktikan asumsi itu sebelumnya

atas keanekaragaman variasi genetik
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penduduk kawasan Kepala Burung, Papua
Barat, bahwa sebenarnya sejarah
kromosom Y-nya merupakan sejarah lokal
dengan beberapa kontribusi eksternal
(Austronesia) yang telah dipengaruhi oleh
berbagai hambatan karena proses migrasi
dan kultural. Pengaruh tersebut dapat
mempercepat atau memperlambat suatu
frekuensi allele tertentu. Perkembangan
lebih jauh, menurut Henrich & Henrich
(2006), populasi tersebut akan cenderung
berbagi gen yang sama kepada para
anggota populasi dalam satu
genealogisnya. Wajarlah jika populasi Bali
pada sekitar masa Neolitik mengalami
diskontinuitas genetik, yang berarti ada
variasi genetik di dalamnya.

Bali menurut Karafet et al. (2005),
terletak di dekat pusat rangkaian
kepulauan bagian selatan dalam kawasan
Kepulauan Indonesia, yang berfungsi
sebagai batu loncatan awal untuk migrasi
ke kawasan-kawasan yang lebih jauh.
Mereka juga telah berupaya untuk
menunjukkan dengan piranti genetiknya
bahwa variasi genetik pada kromosom Y
populasi Bali dapat memberikan kontribusi
relatif untuk upaya kelompok pemburu-
pengumpul menuju ke Melanesia dan
Australia, dan untuk migrasi-migrasi para
petani Austronesia yang lebih kini yang
berasal dari daratan Asia Tenggara yang
menuju Pasifik. Di sini mereka lebih
investigatif, dan berkesimpulan bahwa
para petani Austronesia dan pemburu-

pengumpul Pra-Neolitik berperan terhadap
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gene pool paternal kontemporer
mereka. 71 polimorfisme biner kromosom
Y (polimorfisme nukleotida tunggal, SNPs)
dan 10

bergenotipe atas sebuah sampel 1989

STR kromosom Y-nya telah

kromosom Y dari 20 populasi yang
mewakili Indonesia (termasuk Bali), Cina
Selatan, Asia Tenggara, Asia Selatan,
Timur Dekat dan Oseania. Penanda
genotipe SNP mengungkapkan 22 garis
keturunan mereka, yang mana tiga di
antaranya (O-M95, O-M119, dan O-M122)
terjadi pada hampir 83,7% kromosom Y-
nya. Analisis filogeografik telah
menunjukkan bahwa ketiga haplogroup
kromosom Y utama ini telah bermigrasi ke
Bali bersamaan dengan kedatangan para
penutur Austronesia, namun pola-pola
keanekaragaman STR yang terkait dengan
haplogroup ini sangat kompleks dan dapat
dijelaskan oleh beberapa gelombang
ekspansi Austronesia ke Indonesia melalui
jalur-jalur yang berbeda. Sekitar 2,2%
kromosom Y kontemporer mereka (yakni,
garis-garis keturunan K-M9*, K-M230 dan
M) telah dapat merepresentasikan
komponen gene pool paternal Indonesia
Pra-Neolitik. Kenyataan ini menunjukkan
bahwa ekspansi Austronesia memiliki
suatu efek mendalam dalam komposisi
gene pool paternal populasi Bali. Bukti ini
memperkuat dan mempertegas bukti-bukti
morfologis rangka dan gigi-giginya
(Suprijo, 1985).

Karafet et al. (2010) berdasarkan

penelitian  kromosom Y menunjukkan
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bahwa gene pool paternal secara tajam
membagi dua wilayah antara barat dan
timur kawasan busur luar Kepulauan
Indonesia, dengan batas yang berjalan di
antara Pulau Bali dan Flores.
Kelompok Timur sangat erat kaitannya
dengan garis keturunan Melanesia, dan
mungkin mencerminkan gelombang awal
kolonisasi di wilayah tersebut;, sedangkan
sebagian besar Kelompok Barat terkait
dengan haplogroup yang mungkin masuk
ke Indonesia selama Paleolitik dari
daratan Asia. Lebih lanjut, dua penanda
(P201 dan P203) menyumbangkan secara
signifikan meningkatnya resolusi
filogenetik dua haplogroup kunci (O-M122
dan O-M119) vyang sering dikaitkan
dengan ekspansi Austronesia. Bukti ini
telah membawa kepada pemahaman
untuk mengemukakan model kolonisasi
empat tahap, di mana migrasi-migrasi para
pemburu-pengumpul Paleolitik membentuk
struktur utama dari keanekaragaman
kromosom Y Indonesia masa kini, dan
ekspansi para pendatang  Neolitik
membuat hanya suatu dampak minor
dalam gene pool paternal-nya, meskipun
dampak kultural ekspansi Austronesia ini
begitu besar.

Langsing et al. (2004) membawa
bukti kuat telah terjadi migrasi ke Pulau
Bali dari India berdasarkan analisis mtDNA
sebuah gigi isolasi yang ditemukan in situ
dalam suatu ekskavasi di situs Sembiran,
yang berdasarkan analisis arkeometri

radiocarbon AMS-nya merujuk 2050 * 40
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BP (Ardika & Bellwood, 1991). Sembiran
merupakan situs pantai utara Bali, yang
berdasarkan temuan-temuan
arkeologisnya diduga kuat telah terjadi
kontak yang relatif lama dengan India.
Mereka telah menjalin perdagangan yang
relatif dinamis, dengan banyaknya temuan
artefak tembikar bertipe Arikamedu (Ardika
et al., 1997). Bahkan Ardika & Bellwood
(1991) menegaskan jika kontak awal itu
telah berlangsung sekitar 2000 tahun yang
lalu. Bukti analisis genetik itu memperkuat
bukti-bukti arkeologisnya. Jika kontak itu
telah terjalin relatif lama, kita dapat
menduga telah masuk gen-gen baru dalam
komposisi populasi Bali. Bahkan, bisa jadi,
gen-gen India itu sendiri, sebagian saja
atau keseleruhan, relatif telah bercampur
dengan gen-gen dari populasi lain.

Sekali lagi, Karafet et al. (2005)
membawa ketegasan dengan
kesimpulannya bahwa populasi Bali
sekarang hanya membawa 22% Y
chromosome komponen gene pool leluhur
Neolitiknya, 12% gene pool migran India
dan sebagian besar sisanya merupakan
gelombang beruntun populasi Austronesia.
Seperti yang telah dikemukakan
sebelumnya, bahwa selama Paleometalik
karakteristik ~ Mongoloid makin  kuat
menekan karakteristik Australomelanesoid
dalam populasi Gilimanuk, dan terus
memperkuat proses mongoloidisasi dalam
kurun-kurun sesudahnya di kawasan
sekitarnya (Jacob, 2006; Sukadana, 1984;

Glinka, 1993; Suriyanto & Koesbardiati,
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2012; Koesbardiati & Suriyanto et al.,
2007; Suriyanto et al., 2008; Suriyanto,
2012; Koesbardiati et al., 2012;
Koesbardiati et al., 2012; Suriyanto et al.,
2012). Wajarlah jika Junitha & Sudirga
(2007) telah mencoba untuk ingin
mengetahui sejauh mana “kemurnian” gen
populasi Trunyan yang sejauh ini masih
diyakini sebagai “orang Bali asli”’, atau Bali
Mula bahkan Bali Age itu. Mereka telah
melakukan  penelitian  variasi  DNA
mikrosatelit kromosom Y pada populasi
Trunyan itu, guna mencari jejak asal-
usulnya. Hasil penelitiannya
menyimpulkan bahwa masyarakat Trunyan
tidak berasal dari satu leluhur tetapi
diturunkan oleh banyak leluhur atau

banyak sumber gen.

4. Penutup
Kesimpulan

Bali menjadi konsentrasi penelitian
ini karena merupakan pulau yang terletak
di tengah gugusan Kepulauan Indonesia,
di mana dapat mewakili jalur besar migrasi
dan persebaran manusia seturut rute
pulau-pulau busur luar Indonesia. Dengan
demikian, sangat dimungkinkan bahwa
Pulau Bali adalah lokasi persimpangan
jalur migrasi di masa lalu. Di sini dapat
dipastikan bahwa populasi Bali sudah
bervariasi secara genetik sejak dulu.

Penelitian ini masih berkonsentrasi
untuk tiga lokus saja, berdasarkan lokus
short tandem repeats (STR) combined
DNA index system (CODIS), vyakni
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CSF1PO, THO1 dan TPOX. Prelimanary
study ini sebagai langkah awal untuk
mengetahui informasi keanekaragaman
genetik populasi Bali; sekaligus sebagai
referensi untuk melakukan penelitian
lanjutan yang tentu akan lebih detail dan
terarah  dengan  teknik-teknik  yang
mendukung dan sesuai.

Dari berbagai hasil penelitian
berbasis genetika manusia menunjukkan
bahwa variasi genetik dalam populasi Bali
telah berawal sejak masa Neolitik. Sampel
penelitian ini, sebagai hasil prelimanary
study, berasal dari masa Neolitik hingga
awal Paleometalik dan sekitar abad 10 M
sehingga hasil penelitiannya dapat
langsung mewakili variasi genetik masa-
masa itu. Hasil  penelitan  kami
menguatkan hasil-hasil penelitian genetika
dalam populasi Bali sebelumnya bahwa
populasi Bali dari sejak Neolitik sampai
sekitar masa yang lebih resen tidak
berasal dari satu leluhur tetapi diturunkan
oleh banyak leluhur atau banyak sumber
gen.

Signifikansi  Gilimanuk (Melaya,
Jembrana) dan Semawang (Sanur,
Denpasar) dalam penelitian antropologi
molekuler ini adalah mampu menunjukkan
makin beragamnya variasi genetik dalam
populasi Bali seturut perubahan ke masa
Kini.

Saran

Diperlukan penelitian serupa dari
sampel sisa-sisa rangka manusia di situs
lainnya di Indonesia, sehingga variasi

genetik manusia di masing-masing situs itu
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dapat diidentifikasi. Hal tersebut sangat
berguna dalam upaya perekonstruksian
manusia dan sejarah masa lampau
termasuk migrasinya di Indonesia. Dalam
konteks analisis sisa-sisa rangka manusia
dimaksud diperlukan juga kerjasama yang
lebih intensif antara Balai Arkeologi
dengan Laboratorium Bioantropologi dan

Paleoantropologi, Fakultas Kedokteran

Universitas Gajah Mada untuk
mempercepat pencaian informasi
dimaksud.
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