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RINGKASAN 

DALILAH RAMADHANI. Analisis Filogenetik Sapi Peranakan Ongole 

Menggunakan Marka Genom Mitokondria. Dibimbing oleh JAKARIA dan 

RONNY R. NOOR. 

Sapi peranakan ongole (PO) merupakan salah satu rumpun sapi lokal 

Indonesia yang memiliki peran penting sebagai sumber daya genetik ternak. 

Keterbatasan informasi mengenai genom mitokondria pada rumpun ini 

menunjukkan perlunya penelitian lebih lanjut sebagai dasar untuk mendukung 

program pemuliaan di masa mendatang. Penelitian ini bertujuan untuk 

mengkarakterisasi genom mitokondria sapi PO dan mengonstruksi pohon 

filogenetik menggunakan sekuens genom mitokondria lengkap dan parsial.  

Proses ekstraksi DNA dan PCR dilakukan di Gedung Genomik BRIN, 

Cibinong, Bogor, Jawa Barat. Selain itu, sekuensing produk PCR dilakukan di PT 

Genomik Solidaritas Indonesia (GSI), Jakarta Selatan. Sampel darah berasal dari 

sapi pejantan PO di BBIB Singosari, Malang, Jawa Timur, Indonesia. DNA 

diekstraksi menggunakan Quick-DNA HMW MagBead Kit (Zymo Research, 

USA), kemudian diamplifikasi menggunakan dua pasang primer forward dan 

reverse dengan panjang produk 9,064 dan 9,222 bp berdasarkan referensi Bos 

javanicus CERZA. Proses sekuensing dilakukan menggunakan teknologi Oxford 

Nanopore. Analisis filogenetik dilakukan menggunakan genom mitokondria 

lengkap dan parsial, yaitu D-loop, Cyt-b, COX1, ND5, dan 16S rRNA.  

Hasil penelitian menunjukkan bahwa genom mitokondria lengkap sapi PO 

memiliki panjang 16.562 pasangan basa (bp) terdiri atas 13 gen penyandi protein, 

22 gen tRNA, 2 gen rRNA, dan D-loop. Hasil analisis pohon filogenetik 

berdasarkan total genom mtDNA menunjukkan bahwa sapi PO membentuk klad 

yang berdekatan dengan klad Bos javanicus CERZA (JN632606.1) dan sapi bali 

(PQ130485.1).  

Penelitian ini menunjukkan bahwa penanda DNA mitokondria parsial mampu 

menghasilkan topologi pohon filogenetik yang serupa dengan genom mitokondria 

lengkap, namun nilai bootstrap yang dihasilkan dari penanda parsial cenderung 

lebih rendah.  Hal ini menunjukkan bahwa penggunaan genom mitokondria lengkap 

tetap lebih unggul dan memberikan akurasi yang lebih tinggi. 
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SUMMARY 

DALILAH RAMADHANI. Phylogenetic Analysis of Ongole Grade Cattle Using 

Complete and Partial Mitochondrial Genome Markers. Supervised by JAKARIA 

and RONNY R. NOOR. 

Ongole grade (PO) cattle are a native Indonesian breed and a vital component 

of the country’s livestock genetic heritage. The scarcity of mitochondrial genome 

data for this breed underscores the need for further research to inform future 

breeding programs. This study examined the mitochondrial genome of Ongole 

grade (PO) cattle and constructed a phylogenetic tree using both complete and 

partial sequences.  

The DNA extraction and PCR processes were conducted at the BRIN 

Genomics Building in Cibinong, Bogor, West Java. In addition, sequencing of the 

PCR products was performed at PT Genomik Solidaritas Indonesia (GSI) in South 

Jakarta. Blood samples from five PO bulls at the Singosari Cattle Breeding Center 

(BBIB), Malang, East Java, Indonesia, were analyzed. DNA was extracted using 

the Quick-DNA HMW Magbead Kit (Zymo Research, USA), and two primer pairs 

yielded fragments of 9,064 and 9,222 bp based on the Bos javanicus CERZA 

reference. Sequencing was performed using Oxford Nanopore technology. The 

phylogenetic analysis included full-length and specific mitochondrial regions D-

loop, Cyt-b, COX1, ND5, and 16S rRNA.  

The complete mitochondrial genome was 16,562 base pairs long and encoded 

13 protein-coding genes, 22 tRNA genes, and the D-Loop control region. 

Phylogenetic trees constructed from both full and partial genomes showed 

consistent relationships, indicating that PO cattle are closely related to Bos 

javanicus CERZA (JN632606.1) and bali cattle (PQ130485.1).  

The study suggested that partial mitochondrial DNA markers could produce 

phylogenetic trees comparable to those from complete genomes, although bootstrap 

support was lower with partial data, highlighting the greater resolution provided by 

full mitochondrial sequences. 
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