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ABSTRAK

Kajian sistematik kelelawar pemakan buah (Chiroptera: Pteropodidae) masih menjadi perdebatan. Penelitian filogenetik
dan kariotipe menunjukkan ketidaksesuaian data DNA dan data kromosom dengan batas karakter morfologi, termasuk
pada spesies Pteropodidae di Pulau Jawa. Selain itu, penelitian mengenai filogenetik dan kariotipe kelelawar Pteropodidae
di Pulau Jawa belum banyak dieksplorasi. Studi ini bertujuan untuk memaparkan kajian sistematik kelelawar Pteropodidae
di Pulau Jawa berdasarkan studi filogenetik dan kariotipe secara komprehesif. Studi ini menggunakan penelusuran literatur
lengkap mengenai sejarah sistematik Pteropodidae dan taksonomi berdasarkan studi filogenetik serta kariotipe Pteropodidae
di Pulau Jawa. Secara filogenetik, masih terjadi permasalahan sistematik pada tingkat genus. Selain itu, berdasarkan data
kariotipe spesies Pteropodidae di Pulau Jawa menunjukkan jumlah diploid kromosom seragam, namun memiliki bentuk
kromosom yang berbeda. Kajian ini dapat digunakan untuk melakukan penelitian lebih lanjut mengenai sistematik Pteropodidae
di Indonesia.

Kata kunci: filogenetik, kariotipe, kelelawar, Pteropodidade, kajian sistematik.

ABSTRACT

Systematic studies of fruit bats (Chiroptera: Pteropodidae) remain debated. There is a discrepancy between the diagnostic
morphological characteristics with the DNA and chromosome data observed in Pteropodid bats on Java Island. Additionally,
there has been no exploration of phylogenetics and karyotype studies on those species. This review aimed to describe a
comprehensive systematics history, phylogenetic, and karyotype data of Pteropodid bats on Java Island. Results indicated
phylogenetic issues at the genus level, and the diploid number of Pteropodid chromosomes is uniform with different shapes.
This review can serve as a source of information for future research on systematic Pteropodidae in Indonesia.

Keywords: phylogenetics, karyotypes, bats, Pteropodidae, systematic review.

PENDAHULUAN Kajian sistematik kelelawar Pteropodidae
Kelelawar pemakan buah (Chiroptera: berdasarkan hubungan filogenetik masih
Pteropodidae) adalah salah satu famili kelelawar ~ menjadi sumber perdebatan karena keragaman
yang memiliki 45 genus dengan lebih dari 200 morfologi hingga genetik (Almeida et al.
spesies dan termasuk dalam salah satu famili 2011). Hubungan filogenetik antar takson
terbesar pada ordo Chiroptera (Simmons 2005; serta pola filogeografi dapat dipelajari melalui
Simmons & Cirranello, 2019; Nesi et al. sekuen DNA dan variasinya antar individu
2021). Kelelawar Pteropodidae memiliki peran dalam satu spesies (Avice 2000).
sangat penting di ekosistem, yaitu sebagai Kromosom sebagai elemen hereditas
penyebar biji dan penyerbuk / polinator dari genom inti (untaian sekuen DNA) dapat

(Mickleburgh et al., 1992). digunakan untuk mempelajari hubungan evolusi,
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serta dapat menjadi karakter untuk kajian
filogenetik, termasuk kelelawar (Benathar et
al. 2019). Fenomena Megaevolusi Kariotipe,
rentang jumlah diploid yang luas dan adanya
mode perubahan kromosom pada kelelawar
bahan
penelitian yang menarik (Baker & Bickham
1980; Sotero-Caio et al. 2017).

Pulau Jawa memiliki setidaknya 16 spesies

menjadikan kelelawar sebagai

anggota Pteropodidae yang tersebar di Pulau
Jawa. (Suyanto 2001; Suyanto et al. 2002;
Maryanto et al. 2019). Lebih lanjut, status
konservasi spesies Pteropodidae yang tersebar
di Jawa sebagian besar Least Concern dan
memiliki populasi yang stabil menurut daftar
International Union for Conservation of Nature
(IUCN). Beberapa spesies Pteropodidae
menunjukkan adanya ketidaksesuaian barkode
DNA (filogenetik) dan kromosom dengan
batas karakter morfologi, termasuk beberapa
spesies Pteropodidae yang ada di Pulau Jawa
(Zein & Fitriana 2015). Sementara itu, data
kromosom Pteropodidae di Indonesia termasuk
Pulau Jawa belum banyak diketahui dan
digunakan untuk mengungkap sistematik dan
status taksonomi.

Berdasarkan hal tersebut, studi ini
bertujuan untuk memaparkan kajian sistematik
kelelawar pemakan buah (Chiroptera:
Pteropodidae) di Pulau Jawa berdasarkan studi

filogenetik dan kariotipe secara komprehesif.

METODE PENELITIAN

Studi ini menggunakan penelusuran
literatur lengkap dan komprehensif selama
waktu tertentu mengenai kajian
pemakan buah
(Pteropodidae) di Pulau Jawa mulai dari sejarah

sistematik Pteropodidaec secara umum dan

periode

sistematik kelelawar

taksonomi Pteropodidaec berdasarkan studi
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filogenetik serta kariotipe Pteropodidae di
Pulau Jawa. Literatur yang digunakan berasal
dari buku dan artikel yang diterbitkan pada

jurnal ilmiah bereputasi.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Sejarah Sistematik Pteropodidae
Monofili Ordo Chiroptera Blumenbach (1779)

Pteropodidae merupakan famili yang
masuk dalam ordo Chiroptera Blumenbach
(1779). Ordo Chiroptera awalnya terbagi
menjadi dua subordo atau kelompok besar,
yaitu Megachiroptera (disebut juga megabats/
Old World fruit bats) dan Microchiroptera
(microbats). Pembagian tersebut lebih didasarkan
pada kemampuan terbang, ekolokasi, jenis
makanan, ukuran tubuh, dan juga habitat.
Lebih lanjut, famili Pteropodidae kemudian
masuk ke dalam subordo Megachiroptera
(Simmons & Geisler 1998).

Kontroversi difili (difiletik/paraphyletic)
Chiroptera mulai terjadi sejak tahun 1990-an.
Monofili Chiroptera pertama kali dipertanyakan
oleh Smith (1976) dan Smith dan Madkour
(1980). Studi tersebut menjelaskan bahwa
karakter turunan dari penis, sistem neurosensori
(ukuran neokorteks), dan sendi tungkai
menunjukkan asal usul difili kelelawar, atau
bahwa mamalia berevolusi terbang dua kali.
Hipotesis difili tersebut kemudian didukung
oleh studi Pettigrew et al. (1989). Hasil studi
tersebut mengusulkan bahwa Megachiroptera
lebih dekat dan merupakan sister group
dengan Primata (flying lemurs/Dermoptera)
daripada Microchiroptera berdasarkan dasar
jalur visual saraf pada otak. Salah satu implikasi
hipotesis Pettigrew et al. (1989), yaitu
Megachiroptera berevolusi dari cabang awal
garis keturunan Primata berdasarkan analisis
muskuloskeletal

morfologi, yaitu adaptasi
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Gambar 1. Pohon filogenetik untuk menguji hipotesis difili Chiroptera berdasarkan gen 12 rRNA
mitokondria (Ammerman & Hillis 1992)

yang dihubungkan dengan kemampuan
terbang. Hipotesis tersebut selanjutnya
menginisiasi penelitian lebih lanjut tentang
asal Chiroptera dan kemungkinan untuk difili.

Analisis komprehensif menggunakan

data morfologi dan molekular menolak
hipotesis tersebut dan mengonfirmasi monofili
Chiroptera. Studi morfologi Thewissen dan
Babcock (1991) menjelaskan bahwa otot
khusus bagian rostral sayap pada Megachiroptera
dan Microchiroptera menerima persarafan
ganda oleh saraf wajah dan saraf tulang
belakang leher. Hal tersebut menunjukkan
bahwa kelelawar adalah monofiletik. Persarafan
oleh saraf wajah juga terjadi di Dermoptera
yang menunjukkan bahwa kelelawar dan
Dermoptera memiliki satu nenek moyang yang
memiliki sayap.

Studi molekular Ammerman dan Hillis
(1992) menggunakan gen 12 rRNA mitokondria
dari 11 spesies mamalia termasuk dua spesies
Megachiroptera, dua spesies Microchiroptera,
Primata, Dermoptera, Scandentia dan empat
outgroup untuk menguji hipotesis difili
Chiroptera. Berdasarkan analisis filogenetik
257 pasangan basa dihasilkan dua pohon tanpa
akar terpendek yang secara signifikan
kelelawar

mendukung monofili dan juga
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menunjukkan bahwa Dermoptera lebih erat
terkait dengan primata daripada kelelawar
(Gambar 1).

Analisis filogenetik mamalia berdasarkan
sekuen coding dari single-copy gen inti inter-
photoreceptor retinoid binding protein (IRBP)
juga sangat mendukung monofiletik Chiroptera
(Megachiroptera dan Microchiroptera mengelompok
bersama-sama) (Stanhope et al. 1992).
Namun, analisis menggunakan sekuen data
menunjukkan beberapa spesies Microchiroptera
ternyata memiliki hubungan yang lebih dekat
dengan Pteropodidae dibandingkan dengan
famili Microchiroptera lainnya.

Simmons dan Geisler (1998) melakukan
analisis filogenetik pada tingkat famili
berdasarkan 195 karakter morfologi, karakter
situs restriksi pada /2 rDNA, dan satu karakter
R-1 tandem repeats gen mitokondria D-loop.
Simmons dan Geisler (1998) mengajukan
Kklasifikasi baru, yaitu dua subordo, Yinochiroptera
dan Yangochiroptera serta tujuh superfamili,
yaitu Emballonuroidea, Rhinopomatidae,
Rhinolophoidea, Noctilionoidea, Nataloidea,
Molossoidea, dan Vespertilionoidea.

Teeling et al. (2000) melakukan analisis
filogenetik menggunakan gen inti, yaitu ekson

11 BRCAI (breast cancer susceptibility gene),
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ekson 28 vWF (von Willebrand factor), RAG1
(recombination activating gene 1), dan RAG2
(recombination activating gene 2) serta gen
mitokondria, yaitu /2S5 rRNA, 16S rRNA, dan
tRNA-valine. Hasil

famili kelelawar Microchiroptera dalam

analisis menunjukkan
superfamili Rhinolophoidea (genus Hipposideros
dan Megaderma) lebih dekat dengan kelelawar
Megachiroptera. Hal tersebut juga menunjukkan
bahwa sistem ekolokasi Rhinolophoidea dan
kelelawar Microchiroptera lainnya berevolusi
secara independen atau hilang dalam evolusi
kelelawar Megachiroptera. Penelitian tersebut
juga menolak Dermoptera sebagai sister group
Chiroptera.

Penelitian Teeling et al. (2005) juga
menunjukkan kelelawar Megachiroptera
(Pteropodidae) berada (nested) di antara empat
garis keturunan utama kelelawar Microchiroptera
(Rhinolophoidea, Emballonuroidea, Noctillonoidea,
dan Vespertillonoidea) yang berasal dari
Eosen awal (52 hingga 50 juta tahun yang
lalu), bertepatan dengan kenaikan suhu global
yang signifikan dan terjadi peningkatan
keanekaragaman dan kelimpahan tanaman.
Hal tersebut menyebabkan terjadinya revisi
taksonomi Chiroptera, yaitu pembagian tidak
lagi sebagai Megachiroptera dan Microchiroptera,
tetapi dibentuk dua kelompok baru, yaitu
Yinpterochiroptera dan Yangochiroptera.

Yinpterochiroptera merupakan kelompok
kelelawar famili Pteropodidae dengan kelelawar
superfamili Rhinolophoidea (famili Rhinolophidea,
Megadermatidae, Craseonycteridae, dan
Rhinopomatidae). Sementara itu, Yangochiroptera
merupakan kelompok kelelawar superfamili
Emballonuroidea (famili Emballonuridae dan
Nycteridae), superfamili Noctillonoidea
(famili Mormoopidae, Noctilionidae, Furipteridae,
Thyropteridae, Mystacinidae, dan Myzopodidae)
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serta superfamili Vespertilionoidea (famili
Vespertilionidae, Molossidae, dan Natalidae)
(Simmons 2005; Springer et al. 2001; Teeling
et al. 2005).

Selain terbentuknya pengelompokan
Yinpterochiroptera dan Yangochiroptera, hasil
penelitian Teeling ef al. (2005) juga menunjukkan
monofiletik ordo Chiroptera. Hal tersebut
dibuktikan dengan analisis pohon filogenetik
Maximum Likelihood dengan nilai bootstrap
100% dan pohon Bayesian Inference dengan

nilai posterior probabilities 1,00.

Klasifikasi Famili Pteropodidae Gray (1821)
Gray (1821) pertama kali membagi dua
subordo kelelawar (disebut ordo dalam sistemnya)
menjadi Fructivore dan Insectivore. Fructivore
memiliki dua famili, yaitu Pteropidae dan
Chepalotidae. Pteropidae hanya terdiri dari
dua genus, yaitu Pteropus dan Rousettus.
Penamaan Pteropidae diubah oleh Bonaparte
(1838) menjadi Pteropodidae. Dobson (1878)
melakukan revisi famili dengan 10 genus
dengan 70 spesies dan membagi Pteropodidae
ke dalam dua group, yaitu Pteropi dan
6 Genus
Cynopterus,

Macroglossi. Pteropi memiliki

(Cephalotes, Cynonycteris,
Epomophorus, Harpyia, dan Pteropus) sementara
Macroglossi memiliki empat Genus
(Eonycteris, Macroglossus, Melonycteris, dan
Notopteris).

Trouessart (1897) memberi nama famili
Pteropidae dan membagi dalam dua subfamili,
yaitu Pteropinae (12 genus) dan Macroglossinae
(7 genus). Selanjutnya Miller (1907) membagi
Pteropidae menjadi empat subfamili, yaitu
Pteropinae (memiliki 19 genus), Kiodotinae (9
genus), Nyctymeninae (satu genus), dan
Harpyionycterinae (satu genus). Selanjutnya,

Andersen (1912) melakukan revisi menjadi 35
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genus dengan 186 spesies dan menjadi famili
yang diterima secara taksonomi.

Andersen (1912) membagi Pteropodidae
menjadi tiga subfamili, yaitu (1) Pteropodinae
(parafiletik, berisi sebagian besar genus dan
spesies), (2) Macroglossinae (monofiletik,
dan polen) dan (3)
Harpyionycterinae (monotipik, Harpyionycteris).

pemakan nektar

Subfamili Pteropodinae dibagi menjadi tiga
bagian (section) yang terkait dengan genus
Rousettus, Epomophorus, dan Cynopterus,
yaitu Rousettus section, Epomophorus section,
dan Cynopterus (Cynopterine) section. Pembagian
tersebut berdasarkan perbedaan karakter
morfologi mulai dari warna, ukuran tubuh,
lidah, rumus gigi sampai karakter reproduksi
sekunder dengan prinsip kladistik.

Rousettus (Rousettine) section memiliki
8 genus, yaitu Acerodon, Boneia, Dobsonia,
Eidolon, Pteralopex, Pteropus, Rousettus, dan
Styloctenium). Epomophorus (Epomophorine)
section memiliki memiliki 8 genus di
antaranya Casinycteris, Epomophorus, Epomops,
Hypsignathus, Micropteropus, Nanonycteris,
Plerotes, dan Scotonycteris. Cynopterus
11

genus (Balionycteris, Cynopterus, Chironax,

(Cynopterine) section terbagi menjadi

Dyacopterus, Megaerops, Myonycteris, Penthetor,
Ptenochirus, Sphaerias, Thoopterus, dan Nyctimene).

Subfamili Macroglossinae terdiri dari
spesies kelelawar pemakan nektar dan polen
yang memiliki moncong memanjang dan
lidah  yang

Macroglossinae dibagi menjadi dua section,

struktur terspesialisasi.
yaitu Eonycterine section dan Notopterine
section. Eonycterine section terdiri dari empat
genus Eonycteris, Macroglossus dan Syconycteris
Asia serta Megaloglossus Afrika. Notopterine

section terdiri dari dua genus Melanesia, yaitu
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Melonycteris dan Notopteris serta satu genus
Nesonycteris.

Genus Harpyionycteris dimasukkan dalam
subfamili tersendiri, yaitu subfamili
Harpyionycterinae, namun pada saat yang
sama memiliki kedekatan dengan Dobsonia
(Rousettine) berdasarkan karakter gigi
(Andersen 1912). Genus kelelawar pemakan
buah memiliki keunikan, yaitu memiliki gigi
multicuspid sangat kompleks yang merupakan
suatu karakter yang sangat kontras dengan
susunan gigi sederhana dari semua anggota
kelelawar pemakan buah lainnya. Lebih lanjut,
Andersen (1912) menolak status subfamili
untuk Nyctimeninae dan Harpyionycterinae
menurut Miller (1907) dan sangat meragukan
Macroglossinae sebagai subfamili yang benar-
benar berbeda dari Pteropodinae berdasarkan
karakter diagnostiknya.

Simpson (1945) membagi Pteropodidae
dalam lima subfamily, yaitu Archaeopteropodinae
(1 genus), Pteropinae (12 genus), Macroglossinae
(7 genus), Nyctimeninae (1 genus), dan
Harpyionycterinae (1 genus). Subfamili
Archaeopteropodinae  memiliki satu genus,
yaitu Archaeopteropus. Meschinelli (1903)
pertama kali mendeskripsikan kelelawar buah
fosil pertama yang diketahui, yaitu
Archaeopteropus transiens yang berasal dari
Oligosen Italia. Simpson (1945) menjadikan
Archaeopteropodinae sebagai subfamili baru
namun tanpa diagnosis. Selanjutnya Habersetzer
dan Storch (1987) mendiagnosis A. transiens
sebagai Megachiroptera berdasarkan ukuran
tubuh yang besar, plagiopatagium luas, indeks
ujung sayap yang tinggi, jempol cakar yang
kuat, digit kedua yang kuat dengan cakar,
khususnya karakter humerus dan kaki panjang.

Lebih lanjut, Habersetzer dan Storch (1987)
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setuju bahwa A. transiens harus ditempatkan
dalam subfamili tersendiri.

Koopman dan Jones (1970) mengusulkan
enam ftribe dan lima subtribe untuk
Megachiroptera yang sebagian besar hampir
sama dengan pembagian section dan subsection
oleh Andersen (1912). Koopman dan Jones
(1970) tidak memasukkan diagnosa dari tribe
dan subtribe yang diusulkan dan tidak membahas
literatur sebelumnya. Pteropodinae dibagi
menjadi tribe Pteropini (Rousettus section
1912);

Pteropodina dan Dobsoniina),

pada Andersen dengan subtribe
Rousettina,
tribe Harpyionycterini, tribe Epomophorini
(Epomophorus section) dan tribe Cynopterini
(Cynopterus section; subtribe Cynopterina dan
Nyctimenina). Sementara itu, Macroglossinae
dibagi menjadi tribe Macroglossini (Eonycterine
section) dan Notopterini (Notopterus section).

Klasifikasi resmi Pteropodidae yang
banyak digunakan sampai saat ini merujuk
pada klasifikasi Bergmans (1997) yang
membagi Pteropodidae menjadi tujuh
subfamili, yaitu Pteropodinae, Nyctimeninae,
Harpyionycterinae, Rousettinae, Epomophorinae,
Cynopterinae, dan Archaeopteropodinae serta
memiliki sembilan fribe. Pembagian tersebut
sebagian besar didasarkan pada karakter
morfologi tanpa penerapan eksplisit prinsip-
prinsip kladistik. Rousettinae, Epomophorinae,
dan Cynopterinae yang diakui sebagai unit
berbeda (section) oleh Andersen (1912)
dinaikkan menjadi subfamili.

Bergmans (1997) juga memasukkan
Archaeopteropodinae sebagai subfamili tersendiri
seperti Simpson (1945). Namun Schutt dan
Simmons (1998) menghapus monotipik
Archaeopteropodinae dari Pteropodidae.
Penghapusan tersebut didasarkan pada

karakter calcar pada fosil Archaeopteropus
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transiens Meschinelli (1903) yang lebih mirip
tipe calcar Microchiroptera dibandingkan
Megachiroptera sehingga Archaeopteropus
dianggap sebagai anggota basal dari garis
keturunan Microchiroptera.

Selanjutnya, Simmons (2005) mengakui
monofili Chiroptera berdasarkan beberapa
penelitian dan menyusun daftar spesies
Pteropodidae yang sebagian besar sesuai
dengan Bergmans (1997), namun belum
ditentukan subfamili dan t¢ribe karena
menunggu evaluasi kembali sistem klasifikasi
Pteropodidae. Ringkasan klasifikasi Pteropodidae

dapat dilihat pada Tabel 1.

Taksonomi Pteropodidae Gray (1821) berdasarkan
Studi Filogenetik

Hubungan taksonomi Pteropodidae juga
didukung dengan studi filogenetik dengan
menggunakan penanda genetik yang berbeda
(Tabel 2). Sebelum tahun 1990an studi filogenetik
diawali dengan analisis kladistik variasi pada
anatomi saluran reproduksi betina, yaitu
struktur reproduksi ovari, oviduct, uterus, dan
genitalia luar (Hood 1989). Penelitian tersebut
bertujuan untuk menilai monofili dari subfamili
yang ada dalam famili Pteropodidae.

Seiring dengan perkembangan studi
molekular pada tahun 1995 sampai 2005,
beberapa studi menguji hipotesis hubungan di
antara Megachiroptera dengan menggunakan
penanda molekular yang beragam. Hasil studi
tersebut mengungkap adanya kontradiksi
sebagian besar pengelompokan tradisional
berdasarkan morfologi. Pengelompokan tradisional
tersebut tidak berasal dari analisis kladistik
data morfologi yang jelas dan komprehensif,
tetapi dari taksonomi tradisional terutama
klasifikasi Andersen (1912) yang dimodifikasi

(Koopman 1993, 1994)
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Tabel 1. Ringkasan klasifikasi Pteropodidae

Ordo Subordo Famili Subfamili
Gray Fructivore Pteropidae Pteropidae
(1821) Chepalotidae -Pterope
-Rousette
Chepalotidae
-Chepalote
Bonaparte Chiroptera Pteropodidae Pteropodina
(1838)
Dobson (1878) Chiroptera Megachiroptera  Pteropodidae Pteropi
Macroglossi
Trouessart Chiroptera Megachiroptera  Pteropodidae Pteropinae
(1897) Macroglossinae
Miller (1907) Chiroptera Megachiroptera  Pteropodidae Pteropinae
Kiodotinae
Nyctymeninae
Harpyionycterinae
Andersen Chiroptera Megachiroptera  Pteropodidae Pteropodinae
(1912) Macroglossinae
Harpyionycterinae
Simpson Chiroptera Megachiroptera Pteropodidae Archaeopteropodinae
(1945) Pteropinae
Macroglossinae
Nyctimeninae
Harpyionycterinae
Bergmans Chiroptera Megachiroptera  Pteropodidae Pteropodinae
(1997) Nyctimeninae
Harpyionycterinae
Rousettinae
Epomophorinae
Cynopterinae
Archaeopteropodinae
Schutt & Chiroptera Pteropodidae Pteropodinae
Simmons Nyctimeninae
(1998), Harpyionycterinae
Simmons (2005) Rousettinae
Epomophorinae
Cynopterinae
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Tabel 2. Studi filogenetik Pteropodidae dengan menggunakan penanda genetik berbeda

Penulis Gen Target Kajian
Sebelum Tahun 1990-an
Hood (1989). Anatomi saluran Menilai monofili subfamili Macroglossinae

reproduksi betina

Tahun 1995 sampai 2005

Colgan &
Flannery (1995)

Variasi situs restriksi
Endonuklease di ribosomal
RNA cistron inti

Kirsch et al. Single copy hibridisasi

(1995) DNA

Springer et al. Karakter morfologi
(1995)

Hollar & Spring- 128 rDNA, tDNA-valine
er (1997)

Juste et al. (1997) Lokus yang mengkode

sistem enzimatis

Alvarez et al.
(1999)

Cytochrome b, 16S rRNA

Juste et al. (1999) Cytochrome b, 16S rDNA

Romagnoli & Karakter morfologi, 12
Springer (2000)  rDNA, tDNA-valine, 16S
rDNA

Colgan & da Oncogene c-mos

Costa (2002) dikombinasi dengan
sekuen 12S rDNA

Jones et al. Bibliographic databases

(2002) BIOSIS dan Web of

Science

Macroglossinae, Rousettine dan Cynopterine
section adalah parafiletik

Nyctimene dan Paranyctimene bersama-sama
adalah sister group dari klade yang berisi
genus megachiroptera lainnya

Macroglossinae bukan monofiletik

Lissonycteris dan  Megaloglossus  terkait
dengan kelelawar Afrika lainnya di
Epomophorine section.

Kontras dengan hipotesis hubungan Andersen,
genus Pteropus-like dan Rousettus-like dari
Rousettus section tidak membentuk klaster
bersama pada pohon hibridisasi DNA

Monofiletik Macroglossinae

Monofiletik  Cynopterus section kecuali
Mpyonycteris

Monofiletik Epomophorus section, kecuali
Plerotes

Parafiletik Rousettus section

Mendukung hasil Kirsch et al. (1995)

Menginvestigasi hubungan Rousettus dan yang
terkait dengannya

Mengeksplor hubungan evolusi antara kelelawar
pemakan buah dengan analisis komparatif
sekuen gen mitochondrial taksa Afrika dan
Australia yang tersebar luas

Mengeksplor hubungan filogenetik dan
taksonomi megachiroptera Afrika yang tersebar
luas dan fokus pada filogeografi antara
kelelawar Afrika dan Australia dengan analisis
komparatif penggabungan sekuen

Eidolon, dipisahkan dari klade Afrika
dan mewakili invasi independen ke Afrika

Pertama menggunakan sekuens DNA inti
Posisi Eidolon masih tidak jelas, sangat
bervariasi diantara dataset molekular

Matrix Representation using Parsimony (MRP)
supertree untuk seluruh kelelawar
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Penulis

Gen Target

Kajian

Giannini &
Simmons (2003)

Simmons (2005)

Giannini &
Simmons (2005)

128 rDNA, 16S rDNA,
tDNA-valine, Cytochrome
b, Oncogene c-mos

Matriks morfologi, 125
rDNA, tDNA-valine, 16S
rDNA, Cytochrome b,
Oncogene c-mos

Mendukung Macroglossinae dan Pteropodinae
sensu (Koopman, 1993, 1994) tidak monofiletik

Posisi Nyctimene, Paranyctimene dan Eidolon
serta beberapa genus endemik Asia
Tenggara masih dipertanyakan

Klasifikasi subfamili dan #ribe yang ada masih
belum cukup kongruen dengan filogenetik

Masih belum ditentukan subfamili dan tribe
karena menunggu reevaluasi klasifikasi
Pteropodidae

Tingkat konflik yang diduga tinggi antara
molekuler dan morfologi.

Mengkonfirmasi monofili Pteropodidae dan
banyak taksa yang dibedakan oleh
Bergmans (1997) seperti Pteropodini,
Macroglossini, Dobsiini, Epomorpgorinae,
Epomopgorini, Myonycterini, dan Cynopterinae

Hubungan dalam dan antara major clade
Pteropodidae masih menjadi pertanyaan

Tahun 2010-an

Almeida et al.
(2011)

Zein & Fitriana
(2015)

Exon 28 of the von
Willebrand Factor gene
(VWF), Recombination
Activating Gene 1 (RAGI)
Recombination Activating
Gene 2 (RAG2), Breast
Cancer 1 gene (BRCAI),
Cytochrome b

125 rRNA, tRNA-valine,
16S rRNA

col

Mengidentifikasi 6 prinsipal klade dan 1 garis
keturunan independen dalam Pteropodidae

Eidolon yang sebelumnya masuk subfamili
Rousettinae oleh Bergmans (1997)
seharusnya ditempatkan menjadi subfamili
tersendiri

Perlu sampling taksonomi level genus yang
lengkap dengan representasi lokus yang
lengkap untuk penelitian selanjutnya

Ketidaksesuaian Barcode DNA dengan
karakter morfologi : Genus Macroglossus (M.
minimus dan M. sobrinus), Cynopterus (C.
minutus dan C. brachyotis), dan Dobsonia (D.
moluccensis, D. crenulata dan D. viridis)

Tahun 2020-an

Sheherazade et
al. (2019)

Analisis peran kelelawar pemakan buah
(pteropodidae)  dalam  penyerbukan
durian di Sulawesi

Tiga spesies kelelawar yang berperan dalam
penyerbukan tersebut yaitu FEoniyteris
spelaea, Pteropus alecto, dan Acelodon
celebensis

Analisis perbedaan waktu pencarian makanan
antar spesies dalam membagi sumber
daya makanan

50



Zoo Indonesia 2023 32(1): 42-63
Kajian Sistematika Kelelawar Pemakan Buah (Chiroptera: Pteropodidae) di Pulau Jawa: Filogenetik dan Kariotipe

Penulis Gen Target Kajian
Almeida et al. Empat Gen inti ( vVIWF, Menganalisis sistematika 45 genus kelelawar
(2020) RAGI,RAG2, dan pemakan buah dengan gen inti dan
BRCAI) mitokondria

Almeida et al.
(2021)

Nesi et al. (2021)

Mubarok et al.
(2023)

Empat Igen mitokondira
(cyth,tRNA valine, 125
rNA, dan 16S rRNA)

Gen mitokondria serta
perbandingan morfologi

Gen inti

Gen mitokondria (COI,
cyth, 128 rRNA dan 16S
rRNA)

D-loop

Menghasilkan pohon filogeni yang mendukung
enam klade supragenetik

Mengusulkan klasifikasi baru untuk Pteropodidae
yang terdiri dari delapan subfamili dan 14

famili

Menganalisis spesies baru Histiotus gavis
(Chiroptera Vespertilionidae) di pantai
Pasifik Peru Utara

Menganalisis perbedaan morfologi antar
spesies

Genus Histiotus mencapai 11 spesies dan
spesies endemik Amerika Selatan

Terdapat hubungan antara peradaban kuno
pra-inca dengan peradaban baru dalam
penelitian kelelawar

Menganalisis ketidaksesuaian topologi dengan
pendekatan ruas tulang punggung

Menganalisis pola makan anggota kelelawar
buah (Pteropodidae) yang diketahui
mengalami tujuh kali transisi pola makan
dari memakan buah menjadi pemakan
nektar

Merevisi hasil penelitian Bergmans (1997) dan
Almeida et al. (2020) yaitu Pteralopini dan
Melonycterini bergabung bersama menjadi
satu tribe dan berpisah dengan Pteropodini

Analisis filogenetik dan diversitas genetik
populasi kelelawar C. brachyotis yang berasal
dari tujuh habitat berbeda di pulau Jawa.
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Hasil lainnya melaporkan kelompok
yang terlihat berbeda

pengelompokan dan pembagian berdasarkan

baru dengan
morfologi, mendukung non-monofili kelompok
Macroglossine, Rousettine, dan Cynopterine
(sensu Andersen, 1912) serta perbaikan klade
yang memiliki sampel anggota Epomophorine
section, Myonycterini, dan Megaloglossus.
Hasil penelitian pada rentang waktu tersebut
memiliki kekurangan yang sama, yaitu
kurangnya resolusi dan dukungan dari banyak
nodus internal dan ketidakpastian yang terus-
menerus mengenai akar pohon Megachiropteran
(identifikasi cabang paling basal dalam
Pteropodidae).

Penelitian filogenetik pada tahun 2010-
an mulai menyelesaikan hubungan antar
subfamili dan keanggotaan tribe dalam famili
Pteropodidae dengan menggunakan penanda
molekular yang lebih beragam dan lengkap.
Namun, permasalahan taksonomi masih terjadi

terutama di tingkat genus.

“Genus Konflik” Pteropodidae di Indonesia
dan Jawa

Hasil penelitian Zein dan Fitriana
(2015) mengenai filogenetik Pteropodidae di
Indonesia dengan Barcoding DNA menjelaskan
bahwa terdapat beberapa spesies yang masuk
dalam “genus konflik”. Konflik yang dimaksud,
yaitu adanya ketidaksesuaian hasil barcode
DNA dengan karakter morfologi yang menjadi
batas diakuinya sebagai spesies yang berbeda
sehingga masih terdapat kebingungan apakah
spesies dalam genus tersebut adalah satu
genus atau tidak.

Ketidaksesuaian tersebut dapat disebabkan
oleh adanya karakter morfologi seperti ukuran
tubuh dan warna tubuh yang saling tumpang

tindih dan hasil pengukurannya yang sangat
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subyektif. Oleh karena itu, terjadinya kesalahan
identifikasi spesies dapat sangat tinggi. Zein
dan Fitriana (2015) juga mengungkapkan
bahwa perlu adanya studi ulang mengenai
karakter diagnostik yang tepat untuk
identifikasi pada beberapa spesies kelelawar
Pteropodidae yang masuk dalam kategori
genus konflik. Lebih lanjut, barcode DNA
dapat digunakan sebagai upaya untuk
menyelaraskan karakter morfologi (terutama
karakter diagnostik) yang menjadi batas
spesies.

Beberapa spesies dalam “genus konflik”
yang dapat dijumpai di Jawa, yaitu Cynopterus
(yaitu C. minutus dan C. brachyotis) dan
Macroglossus (yaitu M. minimus dan M. sobrinus).

Genus Cynopterus

Genus Cynopetrus termasuk dalam
subfamili Pteropodinae dan merupakan salah
satu genus yang termasuk bagian (section)
Cynopterine menurut pembagian Andersen
(1912).

Cynopterus yang tersebar di Indonesia dan

Terdapat setidaknya tujuh spesies

daerah lainnya, di antaranya C. brachyotis,
C.minutus, C. titthaecheilus, C. horsfieldii, C.
sphinx, C. Luzoniensis, dan C. nusatenggara
(Simmons 2005)

Penelitian Zein dan Fitriana (2015)
mengungkapkan bahwa berdasarkan barcode
DNA, klaster C. brachyotis dan C. minutus
saling tumpang tindih. Lebih lanjut, penelitian
tersebut juga menjelaskan bahwa ukuran
morfologi keduanya (dan anggota genus
Cynopterus lainnya) saling tumpang tindih dan
tidak jelas sehingga menimbulkan perdebatan
taksonomi. Selain permasalahan C. brachyotis
dan C. minutus, C. luzoniensis diketahui
membentuk klaster tersendiri dan terpisah dari

C. brachyotis namun jarak genetik inter-
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spesifiknya rendah (1,2%). Beberapa ahli zoologi
menganggap C. minutus dan C. luzoniensis
bukan spesies tetapi anak jenis C. brachyotis.
Secara pengukuran morfologi C. brachyotis
sebelah timur hanya sampai Bali dan Kalimantan.
Sementara itu, C. nusatenggara diusulkan
untuk pulau-pulau di timur Bali dan C.
luzoniensis untuk Sulawesi dan Filipina
(Kitchener & Maharadatunkamsi 1991).

Cynopterus brachyotis species complex

Campbell et al. (2004) mengungkapkan
bahwa C. brachyotis ternyata merupakan
spesies kompleks. Terdapat tiga spesies
Cynopterus, yaitu C. brachyotis, C. sphinx,
dan C. horsfieldi yang menyebar dan berbagi
area simpatrik di Asia Tenggara, Semenanjung
Malaya (PM), Borneo dan Sumatera, serta
India dan Sri Lanka (C. brachyotis dan C.
sphinx) (Corbet & Hill 1992).

Batas tingkat spesies (species-level
boundaries) genus Cynopterus masih samar.
Perdebatan ukuran C. brachyotis dan C.
sphinx tumpang tindih sepanjang jangkauan
(range) keduanya di Asia Tenggara dan Sri
Lanka. C. brachyotis di

merupakan generalis, ditemukan di area

Asia Tenggara

perkebunan dan hutan sekunder serta hutan
primer dengan jumlah populasi lebih rendah.
Variasi morfologi C. brachyotis tinggi di
antara lokasi geografis serta di PM dan Borneo
pada berbagai tipe habitat (Andersen 1912;
Francis et al. 2010; Mickleburgh et al. 1992).

(2004)

menggunakan Gen Control Region dan cytb

Penelitian Campbell et al.
mtDNA sampel jaringan genus Cynopterus
dari daerah Indomalaya. Analisis rekonstruksi
pohon filogenetik menggunakan Maximum
Parsimony dan Bayesian Inference. Analisis

tersebut menjelaskan bahwa C. brachyotis
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adalah kompleks garis keturunan yang berbeda
secara evolusi, termasuk C. horsfieldi dan C.
sphinx. Kelelawar C. brachyotis terbagi atas
enam garis keturunan, yaitu garis keturunan
Sunda, Hutan (Forest), Sulawesi, Filipina,
Myanmar, dan India.

Dua garis keturunan berbeda, yaitu
Sunda dan Hutan merupakan simpatrik di PM
dan Borneo dengan rata-rata divergensinya
8.3%.

Vietnam, PM, Singapura, Jawa, dan Borneo

Sementara itu haplotipe Thailand,

dipisahkan dengan jumlah mutasi yang rendah
(rata-rata divergensi dalam garis keturunan,
1.1%). Garis keturunan C. brachyotis Hutan
ditandai dengan divergensi yang dalan di
antara haplotipenya (rata-rata divergensi
dalam garis keturunan, 2.5%). Garis keturunan
C. brachyotis dari Sulawesi, Filipina, dan
India membentuk monofiletik. C. sphinx dan
C. horsfieldi bersarang dalam C. brachyotis
kompleks. Seluruh haplotipe C. sphinx
mengelompok dalam klade monofiletik yang
didukung dengan baik dan bersarang dalam C.
brachyotis kompleks.

Rentang geografi C. brachyotis Hutan
berada dalam penyebaran garis keturunan
Sunda yang terbatas pada PM dan Borneo.
Morfologi haplotipe C. brachyotis Hutan
secara konsisten lebih kecil (ukuran lengan
bawah/FA dewasa < 63 mm) dan hanya
tertangkap pada hutan primer dan hutan
sekunder yang mature, sedangkan morfologi
haplotipe Sunda lebih besar (FA dewasa > 64
mm) dan melimpah di habitat dataran tinggi
yang terganggu (seperti agrikultur, lansekap,
area suburban) serta tidak ada dari hutan
tertutup.

Rekomendasi taksonomi dari penelitian
tersebut, yaitu garis keturunan Hutan (Forest)

dan Sunda diprediksi sebagai spesies yang
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berbeda, tetapi sebelum ada analisis lebih
lanjut maka tetap dipertahankan dengan nama
C. brachyotis sampai analisis tambahan tersebut
dilakukan (Lim et al. 2017).

Penelitian filogeografi dengan penanda
gen mitokondria COI menggunakan pohon
filogenetik Bayesian Inference oleh Wibowo
C.

Indonesia berbeda dengan

(2021) menunjukkan bahwa populasi
brachyotis  di
populasi C. brachyotis dari benua Asia
lainnya. Hasil penelitian tersebut menunjukkan
bahwa populasi C. brachyotis di Indonesia
dapat dibagi menjadi tiga klade yang berbeda
(sampel berasal dari Jawa Barat, Kalimantan
Timur, dan Sulawesi Tengah).

Pembagian ketiga klade tersebut terlihat
jelas pada sampel yang berasal dari Jawa Barat
dan Sulawesi Tengah. Berdasarkan analisis
pohon filogenetik, sampel yang berasal dari
kedua lokasi tersebut memiliki nenek moyang
(ancestor) yang sama meskipun secara
geografis terpisah dan memiliki bioma yang
berbeda, sedangkan sampel yang berasal dari
Kalimantan Timur yang secara geografis lebih
dekat dengan Pulau Jawa ternyata memiliki
populasi dengan nenek moyang berbeda.
Penelitian tersebut menduga bahwa populasi
di Sulawesi Tengah kemungkinan berasal dari
populasi kecil Jawa Barat dan Kalimantan
Timur, sedangkan populasi besar menetap di
Kalimantan Timur dan membentuk populasi
tersendiri yang terpisah dari populasi Jawa
Barat dan Sulawesi Tengah.

Penelitian filogenetik populasi kelelawar
C. brachyotis di Pulau Jawa juga diteliti oleh
Mubarok et al. (2023) dengan menggunakan
penanda gen mitokondria D-loop. Lebih
lanjut, rekonstruksi  pohon filogenetik
menggunakan Bayesian Inference (Bl) dan

jarak genetik Kimura-2 Parameter pada 33
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individu C. brachyotis yang berasal dari tujuh
tipe habitat berbeda (pemukiman, kebun kopi,
hutan pinus, hutan sekunder, hutan primer, dan
hutan mangrove) yang ada di Pulau Jawa.
Hasil penelitian tersebut menunjukkan bahwa
populasi kelelawar C. brachyotis tidak dapat
dibedakan berdasarkan tempat, habitat, dan
garis keturunannya. Hasil penelitian tersebut
juga menunjukkan bahwa populasi C. brachyotis
di Pulau Jawa memiliki variasi dan diversitas
genetik yang tinggi (Hd = 0,933-1,000).

Genus Macroglossus

Penelitian Zein dan Fitriana (2015)
menjelaskan bahwa M. minimus dan M. sobrinus
masih dalam satu klaster. Jarak intraspesifik
Macroglossus minimus sebesar 6,4%. Beberapa
penelitian sebelumnya melaporkan hal yang
sama. Francis et al. (2010) melakukan barcoding
DNA dengan gen COI pada 1896 spesimen
dan 165 spesies kelelawar (8 famili, termasuk
Pteropodidae) di Asia Tenggara. Analisis
pohon filogenetik menggunakan Neighbour-
Joining (NJ) dengan model jarak genetik
menggunakan Kimura 2-parameter (K2P).

Berdasarkan hasil penelitian tersebut M.
minimus dan M. sobrinus berada dalam klaster
yang
struktur genetik geografis, tetapi tidak sesuai

sama serta menunjukkan beberapa
dengan batas spesies yang saat ini diakui
berdasarkan morfologi. Perbedaan morfologi
di antara kedua spesies tersebut, yaitu M. minimus
memiliki rostrum (26-28 mm), moncong yang
lebih pendek, memiliki median groove upper
lip, dan FA yang pendek (< 42 mm).

Penelitian Lim ef al. (2017) menggunakan
data dari Barcode of Life Data System
(BOLD) dengan analisis pohon filogenetik NJ
dan Kimura 2 Parameter model. Hasil analisis

menjelaskan bahwa M. minimus asal Jawa
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berada satu klaster dan saling tumpang tindih
dengan M. sobrinus asal PM. M. minimus
tersebar sepanjang Asia Tenggara sementara
M. sobrinus terbatas di PM, Sumatra, dan
Jawa.

Khan et al. (2008) melakukan analisis
filogenetik menggunakan gen cytb dengan
rekonstruksi pohon NJ dan Kimura 2 Parameter
model. Jarak genetik rendah berdasarkan cyzb
tersebut, yaitu 1 dalam populasi M. minimus
yang berasal dari Borneo, sedangkan rata-rata
jarak genetik M. minimus (Borneo) dan M.
sobrinus (PM), yaitu sebesar 2% (paling
rendah dari data hubungan sister spesies
Pteropodidae Malaysia). Selanjutnya satu
spesimen Borneo yang teridentifikasi sebagai
M. minimus (berdasarkan median groove
upper lip dan FA=42 mm) ternyata lebih dekat
dengan M. sobrinus. Penelitian Rovie-ryan et
al. (2008) menggunakan sekuen gen 12 rRNA,
tRNA valine, dan 16S rRNA menunjukkan jarak
genetik M. minimus dan M. sobrinus Malaysia
hanya sebesar 1,6%.

Berdasarkan penanda mtDNA, belum
terdapat kategorisasi yang jelas mengenai
seberapa besar batas jarak genetik intraspesies
(antar spesies) pada kelelawar Pteropodidae
sehingga dapat dikatakan sebagai spesies yang
berbeda. Namun, pada beberapa penelitian
dengan menggunakan barcode DNA COI
menunjukkan bahwa jika jarak genetik intra-
spesies Pteropodidae > 2,5% maka dapat
dikategorikan tinggi dan jika < 1% dikategorikan
rendah (Clare et al. 2007, Zein & Fitriana
2015).

Sementara itu, kriteria jarak genetik
dengan penanda cytb menunjukkan bahwa jika
nilai jarak genetik intraspesifik pada kelelawar
< 2% menunjukkan intraspesifik, sedangkan
nilai  2-11%

menunjukkan kemungkinan
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merupakan populasi sejenis atau spesies yang
sama namun masih diperlukan adanya studi
tambahan mengenai status spesiesnya.
Selanjutnya, nilai > 11% menunjukkan spesies
berbeda yang diakui. Lebih lanjut, jarak
genetik  kelelawar dengan penanda cyth
berkisar 0,09-8,70 (Bradley & Baker 2001)
dan kategorisasi nilai jarak genetik
menggunakan penanda D-loop pada kelelawar
pemakan buah belum jelas (Mubarok et al.

2023).

Kariotipe Pteropodidae di Pulau Jawa

Kariotipe merupakan gambaran kromosom
pada tahap metafase tahap mitosis sel yang
disusun secara teratur berdasarkan bentuk dan
ukuran tertentu (Eldridge 1985). Kariotipe
disusun berdasarkan panjang lengan pendek
(p), panjang lengan panjang (q), panjang total
(pq), posisi sentromer serta rasio lengan
kromosom (Gersen & Keagle 2005). Lebih
lanjut, jumlah sel diploid kromosom (2n) dan
jumlah fundamental/ fundamental number
(FN) juga dihitung dalam kariotipe.

Sebagian besar famili kelelawar
memiliki jumlah diploid kromosom yang
tetap, namun jumlah diploid dalam satu famili
juga dapat bervariasi (Sotero-Caio et al
2017). Pteropodidae memiliki jumlah spesies
beragam dengan jumlah diploid kromosom
yang bervariasi. Jumlah diploid kromosom
Pteropodidae berkisar antara 34, 36, dan 38.
Beberapa spesies memiliki jumlah diploid
kromosom 24, 28 dan 58 (Haiduk et al., 1980;
Hood et al., 1988).

Beberapa studi kariotipe anggota
Pteropodidae telah banyak dilakukan, termasuk
di pulau Jawa. Penelitian kariotipe anggota
Pteropodidae yang dapat dijumpai di pulau

Jawa disajikan dalam Tabel 3. Penelitian
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Tabel 3. Ringkasan data kromosom kariotipe spesies Pteropodidae yang dapat ditemui di Pulau
Jawa berdasarkan beberapa studi yang dilakukan pada beberapa daerah di dalam dan

luar Jawa
Ref . Spesi Asal Kromosom
eferensi pesies sa n FNa FN X Y
Harada & Kobayashi (1980)  Aethalops alecto Malaysia 34 - - - -
Yong et al. (1973) Cynopterus Malaysia 34 58 - ST A
Ando et al. (1980) brachyotis Jawa Barat 34 - 58 ST A
Harada & Kobayashi Malaysia 34 - - - -
(1980)
Rickart et al. (1989) Filipina 34 58 - SM A
Mubarok et al. (2021) Yogyakarta 34 6l 58 ST T
34 62 58 ST T
Yong et al. (1973) C. horsfieldi Malaysia 34 58 - ST A
Pathak (1965) C. sphinx - 34 - 58 ST A
Yong et al. (1973) C. sphinx Malaysia 34 58 - ST A
Ando et al. (1980) C. titthaecheilus Jawa Barat 34 - 58 ST A
Harada et al. (1982) Thailand 34 58 - ST A
Hood et al. (1988) Thailand 34 58 - SM A
Yong Hoi-Sen (data tidak  Pteropus - 38 - - - -
dipublikasi) dalam Yong  hypomelanus
& Dhaliwal (1976)
Rickart et al. (1989) Filipina 38 72 - SM T
Harada & Kobayashi (1980)  P. vampyrus Malaysia 38 62 - SM A
Kasahara & Dutrillaux P. alecto - 38 - - - -
(1983)
Crameri et al. (2009) Australia 38 - - - -
Pathak (1966) P. leschenaulti - 38 68 SM A
Harada et al. (1982) Thailand 36 68 - SM A
Haiduk (1983) P. amplexicaudatus - 36 - 66 SM A
Hood et al. (1988) Thailand 36 68 - SM A
Rickart et al. (1989) Filipina 36 68 - SM A
Yong & Dhaliwal (1976)  Eonycteris spelaca ~ Malaysia 36 - - M M
Ando et al. (1980) Jawa Barat 36 68 - M. A
SM
Harada et al. (1982) Thailand 36 68 - SM  SM
Hood et al. (1988) Thailand 36 66 - SM SM
Rickart et al. (1989) Filipina 36 66 - M SM
Yong & Dhaliwal (1976)  Macroglosus Malaysia 34 - - M A
Ando et al. (1980) minimus Jawa Barat 36 62 - M A
36 62 - SM -
Haiduk (1983) - 34 - 60 M -
Rickart et al. (1989) Filipina 34 62 - M A
Yong & Dhaliwal (1976) M. sobrinus Malaysia 34 - - M A
Hood et al. (1988) Thailand 34 60 - M A
Haiduk (1983) 34 60 - M A
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kariotipe dengan sampel anggota Pteropodidae
asal Pulau Jawa belum banyak dilakukan,
hanya spesies dari genus Cynopterus, Eonycteris,
dan Macroglosus yang telah diteliti kariotipenya.
Genus Cynopterus di Pulau Jawa dilaporkan
memiliki jumlah diploid kromosom yang
seragam (2n=34), namun memiliki jumlah
fundamental (FN) dan bentuk kromosom yang
bervariasi begitu pula dengan kedua genus
lainnya (Eonycteris dan Macroglosus).

Data kromosom (sebagai elemen hereditas
genom inti) dapat digunakan sebagai penanda
untuk mendukung morfologi maupun filogenetik
(Benathar et al. 2019). Perubahan struktural
yang terjadi pada genom menjadi faktor
penting untuk pembentukan spesies (spesiasi),
pemisahan populasi maupun adaptasi spesies.
Perubahan kromosom seperti mutasi dan fusi
pada kromosom tubuh (autosom) dan kromosom
tidak

memengaruhi tingkat diversitas genetik dalam

kelamin secara langsung dapat
genom (Cicconardi et al. 2021). Oleh karena
itu, data kromosom sangat potensial untuk
digunakan sebagai penanda alternatif dalam
menyelesaikan permasalahan “genus konflik”
seperti pada Cynopterus dan Macroglosus.
Namun, penelitian lebih lanjut dan komprehensif
mengenai hal tersebut masih diperlukan.
Faktor yang dapat menyebabkan adanya
penambahan atau pengurangan jumlah diploid
kromosom di antaranya translokasi Robertsonian,
perubahan heterokromatin,

Supernumerary,

tendem fusion, dan periantric inversion
(Gibson 1984; Zima 2000). Faktor tersebut
dapat dikaji secara mendalam melalui studi
kromosom berdasarkan karakter morfologi
maupun pola banding. Penelitian kromosom
berdasarkan jumlah diploid kromosom,
morfologi, dan pola banding tidak hanya dapat

memberikan informasi hubungan filogenetik
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tetapi juga dapat memecahkan masalah

sistematik dalam suatu takson, terutama
pendeteksian spesies kriptik, konfirmasi status
spesies, dan penentuan tren kromosom
(Sreepada & Gururaj 1994; Volleth et al.

2001; Yi & Harada 2006).

KESIMPULAN
Permasalahan  sistematik  kelelawar
pemakan buah (Pteropodidae) di Pulau Jawa
berdasarkan studi filogenetik masih terjadi
pada tingkat genus antara lain genus Cynopterus
(Cynopterus brachyotis) dan Macroglossus.
Lebih lanjut, anggota kedua genus tersebut
masing-masing masih membentuk satu klade
dengan jarak genetik yang rendah sehingga
antar spesies masih saling tumpang tindih.
Sementara itu, berdasarkan studi kariotipe,
spesies kelelawar Pteropodidae di Pulau Jawa
menunjukkan jumlah diploid kromosom yang
seragam, namun memiliki jumlah fundamental
(FN) serta bentuk kromosom bervariasi teruta-
ma kromosom kelamin jika dibandingkan
dengan wilayah dan habitat yang berbeda.
Penelitian sistematik kelelawar pemakan
buah (Pteropodidae) dan kelelawar lainnya
(Chiroptera) di Pulau Jawa berdasarkan studi
filogenetik serta Kkariotipe belum banyak
dilakukan. Penelitian lanjutan dengan berbagai
penanda molekular sangat penting dilakukan
untuk menyelesaikan permasalahan genus
konflik maupun untuk mengungkapkan

berbagai hal seperti diversitas genetik.
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