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ABSTRACT 

A total of 781 base pairs of mitochondrial DNA ND2 gene was analyzed to investigate their divergence in the 
Arachnothera longirostra (Nectariniidae) birds in Jawa and Sumatera islands of Indonesia. Blood and tissue 
samples were collected from 27 birds consisted of  8 samples from T.N.G. Halimun, 6 samples from T.N.G. 
Gede Pangrango, 6 samples from T.N. Ujung Kulon, 1 sample from Dieng (Jawa), and 6 samples from Jambi 
(Sumatera). Total genomic DNA was extracted from each sample and used in PCR to amplify a single fragment 
of mDNA ND2 gene. Their DNA sequence data were compared with those from Johor (Malaya Peninsula) and 
Sabah-Sarawak Borneo (GenBank).  There were 61 variable sites included 34 parsimony sites and 27 sequence 
haplotypes. Mean genetic distance or sequence divergences within bird populasions were ranged from the 
lowest (0.25 %) for Ujung Kulon to the highest (0.76 %) for G. Gede Pangrango; while mean genetic distance 
between populations were of 1.67% to 2.82 % for Java island vs  Jambi (Sumatera), and 1.06 to 2.09 % for Java 
vs Borneo.  Phylogenetic NJ tree showed that there were two main clades, i.e. 1) birds of Jambi (Sumatra), 
Johor (Malay Peninsula), Sabah-Sarawak (Borneo), and Ujung Kulon (Java), and 2) birds of G. Gede 
Pangrango, G. Halimun, and Dieng (Java).  Past geologic event may influenced genetic divergence occurred 
within the populations. Moreover, geographic features such as mountain may played role for population 
isolation as showed on the Little Spiderhunter bird from G. Halimun, G. Gede Pangrango and Dieng. 
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ABSTRAK  
Sebanyak 781 pasang basa dari DNA mitokondria gen ND2 dianalisis untuk mengungkap divergensinya pada 
burung Pijantung kecil (Arachnothera longirostra; Nectariniidae) di Pulau Jawa dan Sumatera Indonesia. 
Sampel darah dan jaringan dikoleksi dari 27 burung terdiri dari 8 sampel dari T.N.G. Halimun, 6 sampel dari 
T.N.G. Gede Pangrango, 6 sampel dari T.N. Ujung Kulon, 1 sampel dari Dieng (Jawa), and 6 sample dari 
Jambi (Sumatera). Terdapat 61 situs bervariasi dimana 34 diantaranya memiliki nilai parsimony, dan 27 
haplotipe. Divergensi genetik antara individu di dalam populasi berkisar antara 0,25% (Ujung Kulon) sampai 
0,76% (Gede Pangrango), sedangkan antar populasi berkisar antara 1,67% - 2,82% untuk Jawa-Jambi dan 
1,06%-2,82% untuk Jawa-Kalimantan (Borneo). Pohon filogeni berdasarkan neigbor-joining (NJ) 
menunjukkan dua kluster utama, yaitu kluster Jambi (Sumatera), Johor (Semenanjung Malaya), Sabah – 
Sarawak (Kalimantan/Borneo), dan Ujung Kulon (Jawa), dan kluster Gede Pangrango, Halimun dan Dieng. 
Faktor geologis masa lampau kemungkinan berperan mempengaruhi divergensi genetik dari populasi. Lebih 
jauh lagi, gunung-gunung atau dataran tinggi dapat mempengaruhi isolasi geografis burung Pijantung Kecil (A. 
longirostra) seperti yang ditunjukkan populasi dari Halimun, Gede Pangrango dan Dieng. 
 
Kata Kunci: DNA mitokondr ia, gen ND2, Arachnotera longirostra, divergensi genetik 
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PENDAHULUAN 

 

Pijantung Kecil (Arachnothera longirostra) 

adalah anggota dari famili Nectariniidae yang 

memiliki sebaran mulai dari Asia Selatan di 

India bagian barat (Goa, Tamil dan Kerala) 

Bangladesh, Bhutan, Bangladesh; seluruh area 

Indo-China dan Asia Tenggara, kecuali wilayah 

Indonesia Tengah (Sulawesi dan Nusa Tenggara) dan 

Timur (Maluku dan Papua) (Cheke & Mann 

2017, MacKinnon et al. 2010; Myers 2009; 

Dickinson 2003). Pijantung kecil terbagi menjadi 

beberapa populasi-populasi kecil yang memiliki 

perbedaan karakter morfologi yang cukup jelas.  

Pijantung Kecil terbagi antara 12-13 anak 

jenis (Paynter 1967, Cheke & Mann 2017, Sibley & 

Monroe 1990). Wilayah India hanya memiliki 

satu anak jenis, yaitu A. l. longirostra. Anak jenis ini 
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adalah type locality dari Pijantung Kecil (Deignan 

1963). Wilayah Indo-China sampai Semenanjung 

Malaysia didiami oleh tiga anak jenis, yaitu A. 

l. sordida, A. l. pallida, dan A. l. cinireicollis. 

Filipina memiliki tiga anak jenis, yaitu A. l. 

dilutior, A. l. flammifera, dan A.l. randi. Anak 

jenis Pijantung Kecil paling banyak berada di 

Indonesia berjumlah tujuh anak jenis, yaitu A.l. 

cinireicollis, A.l. zarhina, A. l. niasensis, A.l. 

rothschildi, A.l. atita, A.l. buettikoferi dan A. l. 

prillwitzi.  

Diversifikasi populasi Pijantung Kecil 

diperkirakan sejalan dengan sejarah geologi 

Asia Tenggara. Aliran gen diperkirakan masih 

terjadi selama masa Last Glacial Maximum 

(LGM) ketika semua pulau-pulau masih terhubung 

dengan daratan utama sampai pertengahan 

Holocene sebelum air laut naik (Rahman et al. 

2010; Sathiamurthy & Voris. 2006). Aliran gen 

ini juga lebih mudah terjadi mengingat 

Pijantung Kecil mendiami banyak relung mulai 

dari hutan sekunder dataran rendah sampai 

hutan pegunungan (Irham 2015; Prawiradilaga 

dkk. 2002). Oleh karena itu pada situasi saat ini 

dimana secara geografis subpopulasi Sumatera, 

Kalimantan, Indochina-Semenanjung Malaya, 

dan Filipina terpisah oleh lautan yang menyebabkan 

isolasi total sejak akhir masa Holocene menunjukkan 

diversifikasi genetik yang tidak banyak kecuali 

untuk beberapa anak jenis dari Filipina 

(Rahman et al. 2010).  Diversifikasi genetik ini 

juga terbukti tidak cukup kuat untuk memisahkan 

populasi-populasi anak jenis dari Pijantung 

Kecil menjadi jenis tersendiri, karena mereka 

tetap menjadi satu clade ketika digabungkan 

dengan jenis Pijantung lainnya (Moyle et al. 2011). 

Penanda DNA mitokondria diketahui 

menjadi indikator dari struktur populasi (Zink & 

Barrowclough 2008) dan sudah banyak 

membuktikan peranannya di dalam berbagai 

studi tentang keragaman genetik (Chen et al. 

2006; Rahman et al. 2010; Kitanishi et al. 2013; 

González et al. 2015; Astuti & Prijono 2016, 

Astuti 2017) dan juga filogeografinya (i.e. 

Matshuba et al. 2014, Kitanishi et al. 2016).  

Informasi mengenai hasil analisis molekuler 

DNA mitokondria pada kelompok burung ini 

pada populasi-populasi di Semenanjung Malaysia dan 

Thailand, Kalimantan (Borneo) dan Filipina 

sudah dilaporkan oleh peneliti sebelumnya (Lim 

& Sheldon 2011; Rahman et al. 2010; Moyle et 

al. 2011). Belum ada informasi genetik dari 

burung A. longirostra ini di Indonesia, khususnya di 

pulau Jawa dan Sumatra, dan divergensinya 

dengan yang ada di pulau Kalimantan (Borneo).  

Oleh karena itu, pada penelitian ini dianalisis 

sekuen DNA dari gen ND2 yang merupakan 

bagian dari DNA mitokondria pengkode protein 

untuk mengetahui penyebaran genetiknya pada 

populasi-populasi di Indonesia, khususnya di 

pulau Jawa dan Sumatra . 

 

BAHAN DAN CARA KERJA 

 

Penelitian ini menggunakan sampel darah 

dan jaringan dari burung Pijantung kecil 

(Arachnoptera longirostra) yang dikoleksi dari 

beberapa wilayah di Pulau Jawa (T.N. Gunung 

Halimun, T.N. Gunung Gede Pangrango, T.N. 

Ujung Kulon, Pegunungan Dieng) dan  Sumatra 

(Jambi). Sampel yang dianalisis berjumlah 27 

terdiri dari 8 (T.N.G. Halimun), 6 (T.N.G. Gede 

Pangrango), 6 (T.N. Ujung Kulon), 1 (Dieng), 

dan 6 (Jambi).  Sampel dari lokasi lain (Johor, 

Sarawak, dan Sabah) tidak diektraksi DNAnya 

di sini tetapi data sekuen DNAnya diambil dari 

GenBank (JF956963, JF956937, JF956939, 

JF956940, JN126640, dan HQ010879) dan 

digunakan dalam analisis selanjutnya. Peta lokasi asal 

sampel disajikan pada Gambar 1. 

Setiap sampel darah atau jaringan diekstraksi 

DNAnya menggunakan   DNeasy tissue & blood  

kits (QIAGEN) dengan mengikuti standar protokol 

yang disediakan. Larutan DNA yang diperoleh, 

selanjutnya digunakan dalam proses PCR untuk 

mengamplifikasi fragmen DNA target dari gen 

ND2 pada mitokondria. Proses PCR meng 

Gambar 1. Lokasi asal sampel Arachnothera 

longirostra: 1. Dieng, 2. Gede Pangrango, 3.                   

Gunung Halimun, 4. Ujung Kulon, 5. Jambi, 

6. Johor, 7. Sarawak, 8. Sabah . 
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gunakan sepasang primer nukleotida dan pada 

kondisi temperatur mengikuti Slikas et al. 2000.  

Selanjutnya dilakukan proses sekuensing terhadap 

target fragmen gen ND2 yang telah diamplifikasi. 

Proses sekuensing tidak dilakukan sendiri tetapi 

menggunakan jasa dari laboratorium lain (First-Base, 

base-asia.com/dna-sequencing-services).  Semua data 

sekuen dari masing-masing sampel/individu 

burung  kemudian disejajarkan menggunakan 

Perangkat lunak ProSeq. Perangkat lunak Mega5.2 

digunakan dalam  analisis untuk mengetahui jarak 

genetik atau divergensi sekuen, Model Test, dan 

mengkonstruksi pohon filogeni berdasarkan neighbor

-joining (NJ).  Jenis-jenis burung  dan data sekuen 

DNA dari  outgroup  A. robusta (JF 956962) dan  

A. crassirostris (JF 956981) diambil dari GenBank, 

sedangkan data sekuen dari Nectaria jugularis 

diperoleh pada penelitian ini. Jumlah basa yang 

mengandung nilai informasi dan situs yang 

bervariasi dianalisis menggunakan perangkat 

lunak DnaSP. 

 

HASIL 

 

Amplifikasi DNA melalui PCR menghasilkan 

fragmen sepanjang 1200 pb tetapi data panjang 

DNA yang digunakan dalam analisis selanjutnya 

adalah 1023 pb. Data sekuen DNA ND2 pada 

burung dari Dieng hanya 781 pb, maka untuk 

analisis selanjutnya hanya menggunakan 781 pb 

dengan 260 codon. Analisis Model test pada 

Mega5.2 untuk data sekuen DNA tersebut 

menghasilkan model HKY+G. Dari analisis ini 

diperoleh komposisi basa gen ND2 pada seluruh 

posisi codon pada burung A.longirostra ini 

adalah 26,0 % (timin), 31,10 % (sitosin), 31,09 

% (adenin), dan 11,00 % (guanin). Seperti pada 

umumnya sifat DNA mitokondria yang 

mengkode protein, basa timin tertinggi pada 

posisi codon kedua (40 %) dan terendah pada 

codon ketiga (17 %). Sedangkan sitosin relatif 

sama pada setiap posisi codon  berkitar 30 – 33 

%, adenin pada codon ketiga tertinggi (46 %) 

dan codon kedua terendah (17 %), dan guanin 

tertinggi pada codon kedua (17 %) dan terendah 

pada codon ketiga (4 %). Rasio basa transisi 

dengan tranversi (t1/tv) adalah 2,47 %. Rasio 

kecepatan transisi/transversi basa-basa purin 

adalah 4,617 dan 3,86 untuk basa-basa pirimidin. 

Secara keseluruhan, dari 781 pb sekuen 

DNA ND2 ini terdapat 61 situs yang bervariasi 

yang mengandung 34 situs yang memiliki nilai 

parsimoni.  Jika Semua individu dari semua populasi/ 

lokasi di Jawa dan Sumatra dibandingkan, maka 

terdapat  27 haplotipe yang berbeda. Sebagai 

pembanding, populasi di Sabah dan Sarawak 

dari 6 individu memiliki haplotipe yang sama 

(sekuen DNA-nya sama) sedangkan satu individu dari 

Johor memiliki haplotipe lain.   

Analisis secara terpisah untuk masing-

masing populasi/lokasi, hasilnya adalah masing-

masing lokasi yang berbeda memiliki jumlah 

situs basa bervariasi dan jumlah haplotipe yang 

berbeda. Lokasi Jambi, 6 individu memiliki 6 

haplotipe  (HAlJb1- HAlJb6) dengan 7 situs basa yang 

bervariasi (Tabel 1). Lokasi Ujung Kulon, 6 

individu memiliki 6 haplotipe (HAlUK1-HalUK6) 

dengan 6 situs basa bervariasi (Tabel 2 ). Lokasi 

G. Gede Pangrango, 6 individu memiliki 6 

haplotipe (HalGP1-HalGP6) dan 15 situs basa 

bervariasi (Tabel 3).  Lokasi G. Halimun, 8 individu 

memiliki 8 haplotipe (HAlGH1-HalGH8) dengan 18 

situs basa bervariasi (Tabel  4). Sebagai pembanding, 

pada populasi Sarawak dan Sabah tidak terdapat 

situs yang bervariasi dan dari 5 individu hanya 

memiliki 1 haplotipe atau haplotipenya sama.    

Posisi/situs variasi nukleotida ditampilkan pada 

Tabel 1 sampai dengan Tabel 4.  

Tabel 1: Var iasi dan situs substitusi nukleotida, ser ta haplotipe pada   A. longirostra di Jambi, Sumatera 
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Jarak genetik antar individu (intraspesifik) 

pada masing-masing lokasi di P. Jawa berkisar 

antara 0,0025 (Ujung Kulon) hingga 0,0076 

(Gede Pangrango), sedangkan pada Jambi (Sumatra) 

adalah  0,0010. Pada populasi P. Dieng, G. 

Gede Pangrango, dan G. Halimun memiliki 

jarak genetic individu yang lebih tinggi dari 

Ujung Kulon dan Jambi. Pada populasi Dieng, 

tidak diketahui jarak genetik antara individu 

karena sampel yang dianalisis hanya 1 individu 

burung.  

Antara populasi, jarak genetik terendah 

(0,0054) terjadi antara populasi Johor (Malaysia) 

dengan Jambi (Sumatra) dan tertinggi (0,0284) 

antara populasi Johor dengan G. Gede Pangrango.  

Antara populasi di Jawa (Ujung Kulon, G. Gede 

Pangrango, G. Halimun, dan Dieng) dengan 

populasi di Sumatra (Jambi) berjarak genetik 

dari 0,0167 hingga 0,0282, dan populasi di Jawa 

dengan populasi di Borneo (Sabah dan Sarawak 

sebesar 0,0106 hingga 0,0209 (Tabel 5). Jarak 

genetik antara jenis (inter species) Arachnothera 

berkisar antara 0,1597 (A. robusta vs  A. crassirostris), 

0,1604-0,1775 (A. longirostra vs A. robusta), 

dan 0,1751-1888 (A. longirostra vs A. 

crassirostris) (Tabel 6). 

 

Analisis filogeni 

Pohon filogeni dikonstruksi berdasarkan 

metode neighbor-joining  (NJ) dan maximum-

likelihood. Kedua metode tersebut menghasilkan 

topologi pohon filogeni yang sama dengan nilai 

bootstap yang hampir sama. Gambar 2 menampilkan 

pohon filogeni berdasarkan neigbor-joining dengan 

memasukkan outgroup species dan Gambar 3 

menampilkan pengelompokan tanpa menggunakan 

outgroup species. 

Pohon filogeni memperlihatkan monofili 

dari A. longirostra. Masing-masing individu dari lokasi 

yang sama mengelompok sesuai kelompoknya 

dengan nilai bootstrap  77% (Jambi), 99 % (Ujung 

Kulon), 99 % (G. Gede Pangrango),  dan 76 % 

Tabel 2. Var iasi dan situs nukleotida, ser ta haplotipe pada A. longiristra di Ujung Kulon, Jawa Barat. 

Tabel 3. Var iasi dan situs nukleotida, ser ta haplotipe pada A. longiristra di T.N.G. Gede Pangrango 
Jawa Barat  
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(G. Halimun).  

Pohon filogeni membentuk  dua kluster 

besar; yaitu kluster I terdiri dari populasi Jambi 

(Sumatra), Johor, Borneo, dan Ujung Kulon 

yang didukung nilai bootstrap 85 %, dan kluster 

II yang terdiri dari populasi di T.N.G. Gede 

Pangrango, T.N.G. Halimun, dan Dieng dengan 

nilai bootstrap 87 %.  

Tabel 4. Var iasi dan situs nukleotida, ser ta haplotipe pada A. longiristra di T.N.G. Halimun, Jawa Barat 

Kluster I secara rinci menggambarkan, 

bahwa populasi burung A. longirostra di Jambi 

mengelompok dengan individu dari Johor 

dengan nilai bootstrap 77 % dan burung dari 

kedua lokasi (Jambi + Johor) dekat dengan burung dari 

lokasi Serawak/Sabah (Borneo) dengan nilai bootstrap  

86 %. Populasi di Ujung Kulon mengelompok 

dengan populasi dari Jambi-Johor-Boreneo yang 

Tabel 5. Jarak genetik antar  individu pada masing-masing populasi A. longirostra berdasarkan 781 pb gen 
ND2 

Tabel 6. Jarak genetik (%  divergensi) antar  populasi /lokasi burung A. longirostra  berdasarkan 781 pb  
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didukung dengan nilai bootstrap  88 %. Kluster 

II menggambarkan bahwa populasi burung di 

T.N.G. Gede Pangrango dekat dengan populasi 

burung dari G. Halimun, didukung nilai bootstrap 87 

%. Dan individu dari Dieng mengelompok dengan 

populasi Gede Pangrango dan G. Halimun. 

 

PEMBAHASAN 

 

Karakter pada sekuen DNA gen ND2 yang 

meliputi komposisi basa nukleotida dan adanya 

codon pertama hingga ketiga pada penelitian ini 

menggambarkan bahwa karakter ini sesuai 

dengan karakter gen pengkode protein pada 

mitokondria seperti yang dilaporkan oleh peneliti 

sebelumnya pada kelompok burung lain 

maupun pada burung A. longirostra pada 

populasi/lokasi/pulau yang lain (Moyle et al. 

2011).   

Masing-masing individu di dalam masing-

Gambar 2. Pohon filogeni berdasarkan 781 pb sekuen DNA dar i gen ND2 pada burung A. longirostra.  
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masing populasi pada penelitian ini memiliki 

haplotipe DNA gen ND2 yang berbeda yang 

menunjukkan bahwa tidak ada individu yang 

memiliki urutan DNA yang identik. Haplotipe 

antara populasi satu dengan populasi lainnya 

juga berbeda. Situs nukleotida yang bervariasi 

merupakan gambaran terjadinya subsitusi basa 

nukleotida. Masing-masing populasi di sini 

memiliki perbedaan jumlah situs dan komposisi 

basa nukleotida yang bervariasi, menyebabkan 

haplotipe DNA dan variasi genetik juga 

berbeda. Jumlah situs dan komposisi nukleotida 

yang bervariasi pada populasi G. Gede Pangrango dan 

G. Halimun relatif  lebih banyak dibandingkan 

dengan populasi Ujung Kulon dan Jambi.  Ini 

menunjukkan  bahwa diantara individu-individu 

burung A. longirostra pada populasi G. Gede 

Pangrango dan G. Halimun lebih bervariasi 

pada tingkat karakter genetiknya dibandingkan 

dengan yang di Ujung Kulon dan Jambi. Jika 

dilihat dari lokasinya, G. Gede Pangrango dan 

G. Halimum merupakan dataran tinggi, sedangkan 

T.N. Ujung Kulon dan Jambi merupakan dataran 

rendah. Belum ada penjelasan atau penilitian yang 

melaporkan bahwa keragaman atau variasi genetik 

suatu populasi burung atau satwa lainnya pada 

dataran tinggi lebih tinggi dari dataran rendah. 

Kondisi yang demikian sesuai dengan dilaporkan 

adalah bahwa kekayaan/keragaman jenis (species 

richness) hayati berkorelasi dengan ketinggian 

lokasi dan puncak dari kekayaan jenis pada 

ketinggian antara 1500 dan 3250 m (a.l. Grau et 

al. 2007; Baniya et al. 2010; Acharya et al. 

2011) dan pada burung (Allouche et al. 2012; 

Hortal et al. 2013; Paudel & Sipos 2014).  

Kemungkinannya, individu-individu burung 

yang diambil sebagai sampel dan diteliti pada 

penelitian ini memiliki tingkat kedekatan tetua/

Gambar 3.  Pengelompokan dari individu-individu A. longirostra dari  berbagai populasi berdasarkan 781 pb 
dari gen ND2, tanpa outgroup species  
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keturunan berbeda antara populasi satu dengan 

lainnya; pada populasi yang memiliki keragaman 

genetik lebih tinggi kemungkinan individu-

individunya berasal dari tetua yang berbeda atau 

tetua yang hubungan kedekatannya lebih jauh. 

Ini juga dapat dijelaskan dari nilai jarak genetik 

atau persen divergensi antara individu pada 

masing-masing  populasi.  Divergensi (persentase dari 

nilai jarak genetik) pada populasi G. Gede 

Pangrango (0,76 %) dan G. Halimun (0,57 %) 

lebih tinggi dari populasi Jambi (0,34 %) dan 

Ujung Kulon (0,25 %). Sebagai pembanding, 

pada populasi di Sabah (Borneo) divergensinya 

hanya 0,01 % (Moyle et al. 2011).   
Divergensi antara populasi adalah 0,54% 

antara populasi Johor (Malaysia) dan Jambi 

(Sumatra) dan 2,84 % antara Johor dan populasi 

G. Gede Pangrango. Divergensi antara populasi-

populasi di Jawa  adalah 0,85 % (Dieng vs G. 

Halimun ), 1,93 % (Dieng vs Gede Pangrango) , 

dan 1,11 % (Gede Pangrango vs G. Halimun). 

Divergensi ND2 pada populasi A. longirostra di 

Borneo hanya 0,6 %  dari yang di Malaysia 

Peninsula, 1,3 % dari Vietnam, 5,2 – 5,5 % dari 

Palawan, dan sekitar 16 % dari Philippina bagian 

Selatan (Moyle et al. 2011) . Nilai divergensi ini 

mengasumsikan bahwa meskipun burung-burung dari 

berbagai lokasi ini secara taksonomi masih dalam 

jenis yang sama tetapi memiliki nilai divergensi 

yang sangat beragam, bahkan ada yang tinggi. 

Jenis burung Arachnothera yang lain, misalkan A. 

affinis modesta di Borneo (dataran rendah Timur 

Laut dan lainnya) divergensinya  4,5% dari 

dataran rendah di Sumatera dan  Sarawak, 5,4% dari 

Jawa, sementara individu dari Sumatra 0,3 –0.6% 

dari dataran rendah di Sarawak (Borneo) 

(Moyle et al. 2011).  

Burung-burung di Jambi (Sumatera) memiliki 

nilai divergensi yang lebih kecil terhadap yang 

di Johor, Borneo (Sarawak dan Sabah), dan Ujung 

Kulon (Jawa) dibandingkan dengan divergensi 

terhadap yang di lokasi pulau Jawa (G. Gede 

Pangrango, G. Halimun, dan Dieng). Juga secara 

filogeni burung-burung dari Jambi membentuk 

kluster bersama dengan Johor, Borneo, dan 

Ujung Kulon, dan terpisah dari burung-burung 

dari Jawa (G. Gede Pangrango, G. Halimun, dan 

Dieng). Burung-burung dari lokasi Jawa (G. Gede 

Pangrango, G. Halimun, dan Dieng) mengelompok, 

hal ini sejalan dengan konsep  batasan anak jenis, 

karena ditinjau dari sisi taxonomi burung A. 

longirostra di Jawa masih dalam anak jenis yang 

sama dan secara geografis berada pada daerah 

pegunungan atau dataran tinggi di pulau yang 

sama. Tetapi, burung-burung dari Ujung Kulon yang 

juga terletak di P. Jawa, secara filogeni terpisah 

dari burung-burung dari populasi Jawa lainnya 

meskipun masih dalam anak jenis yang sama.   

Faktor geografis kemungkinan memiliki 

peranan dalam hal ini. Populasi burung di 

Ujung Kulon pada awalnya memiliki kesamaan 

tetua dan atau masih mendapatkan aliran gen 

dari burung-burung di Sumatra pada saat pulau 

tersebut terhubungkan selama periode tingkat 

air laut rendah pada zaman Pleistocene (Voris 

2000). Hal ini dapat terjadi pada populasi 

tersebut karena habitat pada dataran rendah 

tidak banyak halangan geografis yang dapat 

mendorong proses isolasi spesies. Namun 

demikian, hasil yang ditunjukkan pada populasi 

Pijantung Kecil menunjukkan adanya potensi 

halangan geografis lain yang dapat mengisolasi 

aliran gen. Populasi kluster dua yang meliputi 

Halimun, Gede Pangrango dan Dieng adalah 

populasi-populasi yang menempati habitat 

pegunungan. Oleh karena itu, kemungkinan 

pegunungan menjadi penghalang geografis 

sehingga memunculkan filogeni yang berbeda 

dari status taxonominya. Ini sejalan dengan 

yang terjadi pada bebarapa jenis burung di 

Filipina yang menggambarkan bahwa tingkat 

variasi diferensiasi DNA mitokondria dan 

perbedaan genetik di dalam suatu pulau tidak 

selalu sesuai dengan gambaran batasan anak jenis 

burung (Sánchez-González et al. 2015). Efek 

isolasi pegunungan di Jawa juga dapat dilihat pada 

jenis-jenis endemik Jawa (Mees 1996). Juga, pada 

tingkat populasi, burung-burung A. longirostra di 

Borneo di dataran rendah pada daerah Timur Laut 

secara genetik bahkan secara morfologi dapat 

terpisah dari populasi di  dataran rendah lainnya di 

Borneo (Moyle et al. 2005; Sheldon et al. 2009; 

Lim et al. 2010, 2011; Moyle et al. 2011). 

 

KESIMPULAN 

 

Burung Pijantung Kecil (Arachnothera 

longirostra) pada penelitian ini memiliki 

divergensi gen ND2 terendah pada populasi 

Ujung Kulon dan tertinggi pada populasi G. 
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Gede Pangrango. Populasi burung di Jambi 

(Sumatra) terhadap populasi di Johor memiliki 

divergensi genetik terendah. Populasi burung di 

dataran tinggi di P. Jawa terhadap populasi di 

Borneo divergensinya relatif lebih rendah  

dibandingkan dengan divergensinya terhadap 

populasi di Sumatra. Burung-burung dari populasi 

Jambi (Sumatra) bersama dengan populasi 

Johor (Semenanjung Malaya), Sabah–Sarawak 

(Kalimantan/Borneo) dan Ujung Kulon (Jawa) 

membentuk kluster yang terpisah dari kluster 

yang terdiri dari populasi burung G. Gede 

Pangrango, G.Halimun dan Dieng. Faktor geologis di 

masa lampau dan gunung-gunung atau dataran 

tinggi kemungkinan mempengaruhi divergensi 

genetik dan isolasi geografis burung Pijantung 

Kecil (A. longirostra).  
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