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RINGKASAN

Stingless bee atau lebah tak bersengat termasuk ke dalam famili Apidae, tribe
Meliponini. Kelompok lebah ini merupakan kosmopolit yang terdistribusi di
kawasan tropis. Umumya stingless bee berukuran ke(;il hingga sedang dengan sengat
yang vestigial (tidak berfUnQSi). Dari segi taksonomi, berbagai publikasi menyatakan
jumlah yang berbeda untuk anggota dalam tribe Meliponini. Hal ini diakibatkan
karena banyaknya revisi taksonomis dan cryptic species. Di Indonesia terdapat 33
spesies stingless bee, dengan 29 spesies tersebar di Borneo, 24 spesies di Sumatera
dan 8 spesies di Jawa (Sakagami, Inoue dan Salmah, 1990). Pada tahun 1985,
penelitian Sakagami dan Inoue di Sumatera menemukan satu spesies dalam laeviceps
group yang memiliki ukuran lebih kecil dan bagian tubuh yang berwarna lebih terang
daripada Tetragonula laeviceps s.lat. Spesies ini kemudian diberi nama Tetragonula
minangkabau Sakagami et. Inoue. Penelitian lebih lanjut di tahun yang sama
memperlihatkan bahwa terdapat perbedaan dalam kelompok spesimen T.
minangkabau. Sampel yang diperoleh pada dataran tinggi memiliki ukuran yang
lebih besar, kelompok sampel ini kemudian diberi nama T. minangkabau forma
darek. Penggunaan DNA mitokondria sebagai penanda’ molekuler telah digunakan
dalam banyak kajian terkait stingless bee, salah satunya kajian filogenetik. Gen
sitokrom b dan 16S rRNA digunakan karena sifat DNA mitokondria yang memiliki

conserved site tinggi dan laju mutasi tinggi sehingga sesuai untuk kajian filogenetik.
Penelitian ini telah dilaksanakan dari bulan Juni 2017 sampai Februari 2018 di
Laboratorium Genetika dan Biomolekuler Jurusan Biologi, Fakultas Matematika dan
Ilmu Pengetahuan Alam, Universitas Andalas, Padang. Data yang digunakan dalam
penelitian ini adalah data individu (untuk identifikasi) dan data sekuen. Pengoleksian
data individu menggunakan metode survey dan koleksi langsung di lapangan.

Sampel dikoleksi dari beberapa lokasi di Sumatera Barat (Limau Manis, Ulu Gadut,



Sijunjung) dan Semenanjung Malaysia (Malaysia Genom Institute Stingless Bee
Repository). Prosedur pengoleksian dan kunci identifikasi yang digunakan merujuk
pada Sakagami, Inoue dan Salmah (1990). Data sekuen untuk gen sitokrom b parsial
dan 16S rRNA parsial diperoleh melalui empat tahapan, yaitu isolasi DNA,
visualisasi DNA hasil isolasi, amplifikasi DNA, visualisasi DNA hasil amplifikasi
dan sequencing. Isolasi DNA dilakukan berdasarkan protokol kit INVITRO GEN
PureLink™ Genomic DNA Mini Kit. Komposisi larutan untuk amplifikasi DNA
berdasarkan protocol PCR GoTag® Green Master Mix dari Promega. Pengaturan
suhu dan waktu amplifikasi DNA gen sitokrom b berdasarkan Koulianos dan
Schmid-Hempel (2000) dan T.hummaji,:tsaku\ly et al. (2014), sedangkan untuk gen 16S
rRNA merujuk ke Ras.mﬂésen da‘n Cameron >(2(.’)O7)' ‘dengan  modifikasi pada
pengaturan suhu amplifikasi. Pengamatan hasil amplifikasi dan sequencing DNA
dianalisis secara deskriptif.

Konstruksi pohon filogenetik Tetragonula untuk gen sitokrom b dan 16S rRNA
menunjukkan hasil yang hampir sama. Nilai sequence divergence antara T.
minangkabau dari lokasi Limau Manis dan Ulu Gadut adalah 0,8% untuk sitokrom b
dan 0% untuk 16S rRNA. Sedangkan nilai sequence divergence T. minangkabau
dengan T. minangkabau forma darek adalah sebesar 5,5% dan 1,9% untuk sitokrom
b dan 16S rRNA secara berurutan. Spesies T. drescheri dan T. minangkabau dari
lokasi pengoleksian  Malaysia membentuk satu klaster dengan nilai sequence
divergence sebesar 0,6% untuk sitokrom b _dan 0% untuk 16S rRNA. Sequence
divergence untuk T. fuscobalteata lokasi Sijunjung dan Limau Manis adalah 3,1 %.
Nilai ini jauh lebih rendah dibandingkan sequence divergence yang diperoleh dengan
menggunakan gen sitokrom b (13,2%). Analisis filogenetik yang dilakukan
memperlihatkan bahwa hubungan kekerabatan Tetragonula adalah monofiletik.
Selain itu, nilai sequence divergence yang diperoleh, sebesar 5,5% untuk sitokrom b
dan 1,9% untuk 16S rRNA mendukung pemisahan Tetragonula minangkabau dan T.

minangkabau forma darek.



