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Abstract.

environmental conditions, and their interactions. Variations in the

Meat quality is influenced by genetic factors,

nucleotide sequence of the leptin gene may affect the quality and
quantity of leptin hormone, thereby influencing meat quality. This
study aimed to identify the genetic diversity of the leptin gene
based on nucleotide sequence mutations in Pasundan cattle raised
at the Ciparanje Beef Cattle Teaching Farm, Faculty of Animal
Science, Universitas Padjadjaran. This Study used 16 DNA samples
from female Pasundan cattle were isolated from blood and
analyzed. PCR amplification was performed to amplify a 620 bp
fragment of the leptin gene using specific primers designed via the
NCBI Primer-BLAST program, with an annealing temperature of
59°C. PCR products were evaluated through electrophoresis, and
sequencing was carried out fo determine the nucleotide sequence.
Seqguence analysis and genotyping were conducted using BIOEDIT
and MEGA 11 software. The results revealed a Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) at position g.1047C>T/R25C in the leptin
gene, with the CT genotype (56.35%) being more frequent than CC
(18.8%) and TT (25%). Additionally, several point mutations in
intron 1 were Identified, including g.806G>A, g.845C>T,
g.856G>A, g.868G>C, g.885C>T, g911C>I, and g913A>G,
consisting of both transition and transversion mutations. These
findings indicate that the leptin gene in Pasundan cattle is
polymorphic. Leptin gene polymorphisms in Pasundan cattle are
potentially associated with meat quality traitrs and fat deposition
variation, thus providing a genetic basics for selection to improve

the quality of local cattle.
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PENDAHULUAN

Indonesia memiliki beragam jenis
sapi lokal, yang telah lama beradaptasi
dengan kondisi lingkungan setempat.
Salah satu sapi lokal yang ada di
Indonesia adalah Sapi Pasundan. Sapi
ini memiliki potensi besar untuk
memenuhi kebutuhan daging Jawa
Barat karena kemampuan untuk bera-
daptasi terhadap kondisi lingkungan
dan mampu bertahandengan kualitas
pakan yang rendah. Namun, produk-
tivitasnya perlu ditingkatkan agar
dapat bersaing dengan jenis sapi
lainnya.

Kualitas daging dipengaruhi oleh
berbagai faktor, salah satunya kompo-
sisi asam lemak. Asam lemak terdiri
dari asam lemak jenuh atau SFA
(Saturated Fatty Acid), dan asam lemak
tidak jenuh atau MUFA (Monounsatu-
rated Fatty Acid) dan PUFA (Polyun-
saturated Fatty Acid), menurut Abe,
dkk. (2009). Komposisi asam lemak
memainkan peranan penting terhadap
kualitas daging antara lain tekstur,
keempukan, dan nilai gizi produk.
Salah satu faktor yang mempengaruhi
komposisi asam lemak adalah faktor
genetik, dan gen /eptin telah diiden-
tifikasi memiliki peran dalam regulasi
metabolisme lemak, deposisi lemak int-
ramuskular, serta karakteristik karkas.

Penelitian terdahulu menunjukkan
bahwa pada Sapi Jepang dan Sapi Ko-
rea, mutasi pada titik g.1047C>T /R25C
dan SNP lain telah teridentifikasi pada
gen leptin dan memiliki korelasi yang
signifikan dengan marbling, ketebalan
lemak punggung, profil asam lemak,
serta persentase lemak karkas (Kawa-

guchi, dkk. 2017). Pada sapi lokal Indo-
nesia, termasuk Sapi Pasundan, mutasi
ini juga telah terdeteksi, namun
informasi mengenai kaitannya dengan
kualitas daging dan komposisi asam
lemak masih sangat terbatas.

Penelitian ini memanfaatkan tek-
nologi molekuler, yang akan mengeks-
plorasi keragaman mutasi gen Jeptin
pada Sapi Pasundan khususnya SNP
R25C untuk mengidentifikasi varian
genetik yang dapat berfungsi sebagai
penanda seleksi. Penanda tersebut
diharapkan mendukung program pe-
muliaan terpadu yang mampu meng-
hasilkan daging dengan proporsi asam
lemak tidak jenuh (MUFA dan PUFA)
lebih tinggi, sehingga meningkatkan
nilai gizi, tekstur, dan daya saing Sapi
Pasundan di pasar.
MATERI DAN METODE
1. Materi Penelitian

Materi penelitian ini adalah 16
sampel DNA sapi yang diisolasi dari
darah masing-masing sebanyak 3 ml.
DNA berasal dari 16 ekor Sapi Pasun-
dan Betina umur 1,5-2 tahun yang
dipelihara di 7eaching Farm Sapi Po-
tong Ciparanje Fakultas Peternakan
Universitas Padjadjaran.
2. Metode Penelitian

Penelitian ini menggunakan meto-
de deskriptif eksploratif yaitu meng-
eksplorasi mutasi SNP g.1047C>T pada
sekuen nukleotida gen leptin ekson 2
menggunakan metode sequencing/
direct sequencing.
3. Ekstraksi DNA

Sampel darah yang telah diisolasi
di ekstrak menggunakan kit dari Pro-
mega®. Bahan yang digunakan yaitu
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Cell Lysis Solution, Nuclei Lysis Solu-
tion, Rnase Solution, Protein Precipita-
tion Solution, Isopropanol, Etanol, dan
DNA Rehydration Solution. DNA
disimpan di suhu -18°C.
4. Desain Primer

Desain primer dilakukan berdasar-
kan data pada Gene Bankmelalui NCBI
dengan kode akses Gene Bank EU31-
3203.1. Adapun primer Forward (F)
yang telah di desain yaitu 5'CTCA-
CTGCTGCGTGGTCTAC’3, sedangkan
primer Reverse (R) yaitu 5 CCAGAC-
CGGAATCCTAGTGC’3. Primer yang
di desain pada penelitian ini memiliki
spesifikasi pada ekson 2 pada gen
leptin dan menghasilkan panjang basa
620.
5. Amplifikasi DNA

Desain Komponen yang digunakan
untuk amplifikasi DNA vyaitu 12,5pl
Green Master Mix, 9,5 ul Nucleus Free
Water, 2 pl sampel DNA, serta masing-
masing 0,5 pl primer forward dan
reverse. Amplifikasi DNA yang telah
diisolasi dimulai dengan pre-dena-
turasi pada suhu 94°C selama 2 menit,
dilanjutkan denaturasi pada suhu 94°C
selama 30 detik, annealing pada suhu
59°C selama 1 menit, ekstensi pada
suhu 72°C selama 1 menit, kemudian
ekstensi akhir pada suhu 72°C selama 5
menit. Amplifikasi DNA dilakukan se-
banyak 35 kali.
6. Evaluasi Hasil PCR

Hasil Amplifikasi dievaluasi meng-
gunakan elektroforesis agarose Major
Science® Mini-300. Bahan yang digu-
nakan untuk elektroforesis yaitu 1,5%
gel agarose mengandung Ds’Rad, dan
Loading Dye. Hasil elektroforesis divi-

sualisasi menggunakan Ge/ Documen-
tation System dari Syngene GBOX®.
7. Sekuensing
Mutasi pada gen leptin ekson 2 di-
evaluasi menggunakan metode seku-
ensing/direct  sekuensing,  untuk
mengidentifikasi perubahan sekuen
nukleotida terhadap sekuen basa
C_CGC. Adapun pengerjaan sekuen-
sing dilakukan oleh Genetic Science.
8. Penentuan genotip
Mutasi yang terjadi diidentifikasi
dengan pensejajaran/ alignment nuk-
leotida hasil sekuensing dengan data di
GeneBank NCBI. Penentuan genotip
dilakukan berdasarkan mutasi pada
gen leptin posisi SNP g.1047C>T atau
R25C menggunakan program BIOEDIT
dan MEGA 11 pada ekson 2.
9. Analisis Statistik
Nilai frekuensi alel dan genotip di-
peroleh dengan menggunakan rumus
Nei (1987).
i = Znij + ¥ny
2N
xii ==L x 100%
N

Keterangan :

xi = frekuensi alel ke-i

xii = frekuensi genotip

nij = jumlah individu homozigot alel
ke-i

nij = jumlah individu heterozigot
N = jumlah individu sampel
HASIL DAN PEMBAHASAN
1. Tipe Mutasi Gen Leptin Pada Sapi
Pasundan
Amplifikasi atau perbanyakan
DNA berhasil dilakukan dengan
menggunakan primer yang didesain
dengan Primer Blast NCBI dengan
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nomor akses GeneBank (kode akses
NCBI : EU313203.1), menghasilkan
Primer Forward (F) 5’CTCACTGCTG-
CGTGGTCTAC’3 dan Primer Reverse
(R) 5" CCAGACCGGAATCCTAGTGC-
‘3. Sekuen gen /Jeptin yang menjadi
target penelitian ini berada pada posisi
ekson 2 pada nukleotida g.1047C>T
atau yang memiliki nama lain Arg25C.
Gen Jeptin yang telah di amplifikasi
memiliki panjang 620 bp yang meliputi
sebagian intron 1, ekson 2, dan
sebagian intron 2. Hasil perbanyakan
DNA target atau amplifikasi gen /eptin
menggunakan mesin PCR disajikan
pada Gambar 1

Gen terdiri dari rangkaian penyan-
di atau disebut dengan ekson, yang
dikelilingi oleh rangkaian bukan
penyandi atau disebut dengan intron.
Ekson terdiri dari kodon, yang dapat
ditranslasi menjadi asam amino pe-
nyusun protein. Saat proses translasi
menjadi asam amino, intron akan dihi-

R

langkan karena tidak dapat mengkode
asam amino (Agoes, dkk. 2016).

Produk PCR hasil amplifikasi yang
telah di evaluasi dan di visualilasi se-
lanjutnya di sekuensing untuk melihat
urutan basa nukleotida pada sampel
untuk mengidentifikasi mutasi. Hasil
sekuensing di alignment/disejajarkan
menggunakan Program BIOEDIT dan
MEGA 11. Hasil alignment disajikan
pada Gambar 2 dan 3.

Berdasarkan hasil alignment pada
Gambar 2, gen /eptin pada Sapi Pasun-
dan ditemukan mutasi pada intron 1
pada titik g.806G>A, g.845C>T, g.856G
>A, g.868G>C, g.885C>T, g.911C>T,
dan g.913A>G. Meskipun intron me-
rupakan bagian dari sekuens DNA
yang tidak ditranskripsi menjadi pro-
tein, berbagai penelitian terbaru telah
menunjukkan bahwa intron memiliki
fungsi penting, terutama dalam sel eu-
kariot. Salah satu peran intron adalah
meningkatkan kelimpahan protein.

v o o e o

000000000

(10 [11T12] s Jl1s Jis Jue)

Gambar 1. Hasil amplifikasi gen Leptin (620 bp) menggunakan primer spesifik. Lajur
M: marker DNA 100 bp (GeneRuler™ 100 bp DNA Ladder); Lajur 1-16:
DNA genom Sapi Pasundan (kode sampel 1-16). Terlihat pita DNA
berukuran +620 bp sesuai target amplifikasi.
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LEPTIN DATA ATTGTCT
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LEPTIN 02
LEPTIN 03
LEPTIN 04
LEPTIN 05
LEPTIN 06
LEPTIN 07
LEPTIN 08
LEPTIN 09
LEPTIN 10
LEPTIN 11
LEPTIN 12
LEPTIN 13
LEPTIN 14

2a

.-+ LEPTIN 03
-+ LEPTIN 04
-- LEPTIN 05

--- LEPTIN 06

--- LEPTIN 07

--- LEDTIN 08
-+ LEPTIN 09

.-+ LEPTIN 10
©+ LEPTIN 11
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LEPTIN 02

Gambar 2. Mutasi pada Intron gen /eptin sepanjang 620 bp Sapi Pasundan (2a (Mutasi
Intron g.806G>A, g.845C>T, g.856G>A). 2b (g.868G>C, g.885C>T,

.911C>T, g.913A>G).
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LEPTIN 08
LEPTIN 09
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LEPTIN 11
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LEPTIN 13
LEPTIN 14
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TGTCTTACGTGGAGECTGTGCCCATCCGCRARE

Gambar 3. Mutasi g.1025T>C dan g.1047C>T di ekson 2 gen /eptin sepanjang 620 bp

Sapi Pasundan

Hal tersebut menunjukkan meski-
pun region intron tidak terlibat lang-
sung dalam sintesis protein, proses
translasi dapat dipengaruhi oleh vari-
asi intron melalui mekanisme yang
masih belum sepenuhnya dipahami
(Afriani, dkk. 2022). Selanjutnya, SNP
pada daerah intron dapat memberikan
efek regulasi terhadap ekspresi gen me-
lalui splicing (Prihandini, dkk. 2024).
Nakaya, dkk. (2007) menambahkan
bahwa daerah intron berperan dalam
pengaturan ekspresi gen secara trans-
kripsi dan dapat mempengaruhi feno-
tip meskipun SNP berada di daerah
non-koding.

Mutasi pada daerah intron atau
promotor ditemukan pada berbagai
jenis sapi dengan hasil yang bervariasi.
Mutasi pada intron 2 diketahui dapat
mempengaruhi produktivitas dan kua-
litas daging pada sapi pada kajian
literatur Putra dan Indriastuti (2017).

Hasil yang berbeda dilaporkan oleh
Hussain, dkk. (2017) dimana polimor-
fisme pada bagian intron 2 tidak ber-
korelasi dengan bobot dewasa sapi
lokal Irak dan Fries Holstein.

Berdasarkan pada Gambar 3, terde-
teksi mutasi pada titik. g.1025T>C yang
merubah basa nitrogen Timin menjadi
Sitosin. Perubahan pasa sekuen g.1025
T>C merupakan mutasi Synonymous
(Silent Mutation) atau tidak merubah
pengkodean asam amino. Mutasi pada
sekuen g.1047C>T menyebabkan peru-
bahan pengkodean asam amino Argi-
nin menjadi Sistein, sedangkan mutasi
pada sekuen g.1048G>A merubah
pengkodean asam amino Arginin men-
jadi Histidin. Kedua mutasi yang dite-
mukan di ekson 2 gen leptin pada Sapi
Pasundan ini merupakan mutasi tran-
sisi yang merubah basa purin ke purin
lainnya atau purimidin ke purimidin
lainnya.
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Species/Abbry
4. LEPTIN DATA NCBIM R C
2. LEPTIN_01 MR C
3. LEPTIN_02 MRC
4. LEPTIN_03 MRC
5. LEPTIN_07 MRC
6. LEPTIN_08 MRC
7. LEPTIN_09 MRC
8 LEPTIN_10
9. LEPTIN_11
10. LEPTIN_12
11. LEPTIN_13
12. LEPTIN_16
13. LEPTIN_17
14. LEPTIN_18
15. LEPTIN_20
16. LEPTIN_21
17. LEPTIN_23

MRC
MRC
MRC
MRC
MRC
MRC
MRC
MR C
MRC
MRC

Gambar 4. Asam amino pada polimor
g.1047
Tabel 1. Mutasi pada Gen Jeptin

fisme

................................................

AVP IRKV KWL | KfiB 1 VIR | -0
AVE I RKWV KL | K I VERR | I H
A VB | RIS Y KL | KiR 1 VIR | & H
A VB | RIS Y KWL | KB VIER | & H
A VB | RIS Y KWL | KiR1 VIR | & H
AVEP I RKYWV KWL | KfiR 1 VIR | I {8 H
AVEP IR KWL | KfiR 1 VIR | I {8 H
AVEP I C KWL | KiR 1 VIR | I 8H
AVE IR KL | K I VERR | I H
AVPIC KL | KiR 1 VIR | & H
AVIE I C KWL | KiR1 VIR | & H
AVE R KWL | KfE1 VIR | 1§ H
AVEP IR KWL | KfiR 1 VIR | I {8 H
AVEP I C KWL | KfiB 1 VIR | I {8 H
AVEP IR KL | K I VERR | I H
AVP IR KL | KiR 1 VIR | & H
AVIE | RISV KL KR! VIR | I&H
ekson 2 dan perubahannya pada SNP

Lokasi Sekuen Perubahan Nukleotida Jenis Variasi
g.806 G>A Transisi
g.845 C>T Transisi
g.856 G>A Transisi
Intron 1 g.868 G>C Transversi
g.885 C>T Transisi
g.911 C>T Transisi
g.913 A>G Transisi
g.1025 A>G Transisi
Ekson 2 g.1047 C>T Transisi
g.1048 G>A Transisi
Sementara itu, mutasi fransversi (2018) pada Sapi Peranakan Ongole

merupakan mutasi yang merubah basa
purin ke purimidin, atau sebaliknya.
Jenis dan variasi mutasi intron dan
ekson gen leptin pada Sapi Pasundan
disajikan di Tabel 1. Adapun peruba-
han asam amino pada polimorfisme
ekson 2 disajikan pada Gambar 4.
Hasil
adanya perubahan basa nitrogen pada

sekuensing menunjukan

sekuen nukleotida. Adapun berdasar-
kan hasil sekuensing, mutasi dan
perubahan basa nitrogen disajikan di
Tabel 1.

Penemuan mutasi titik mutasi
target (g.1047C>T) pada sekuen nukl-
eotida pada ekson dua gen leptin ini
sesuai dengan penemuan Hilmia, dkk.

(PO) dan pada Sapi Pasundan (Hilmia
dkk, 2019) yang ditemukan 3 mutasi
titik yaitu pada g.1025A>G, g.1047C>T,
dan g.1048G>A. Mutasi pada titik
g.1047C>T/R25C merupakan mutasi
non synonymous yang merubah
pengkodean asam amino Arginin
menjadi Sistein, dan mutasi pada titik
g.1048G>A merubah pengkodean asam
amino Arginin menjadi Histidin. Data
mutasi tercatat di NCBI dengan (kode
akses GeneBank : EU.313203.1) yang
juga digunakan pada penelitian ini.
Mutasi pada polimorfisme ekson 2 ini
ditemukan pada berbagai jenis sapi
lainnya, diantaranya yaitu pada Sapi
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320

A T C C G C A

g.1047C>T (heterozigot)

TCCGCAA
TCTGCAA

Bos Indicus
Mutasinya

320

T C T G C A A

g.1047C>T (homozigot)
Bos Indicus TCCGCAA
Mutasinya ~ TCTGCAA

Gambar 5. Kromatogram mutasi g.1047C>T gen leptin Sapi Pasundan

Japanese Black (Kawaguchi, dkk. 2017),
Sapi Korea dan Sapi Hanwoo (Kong,
dkk. 2006), Sapi Peranakan Ongole
Kebumen (Fatoni, dkk. 2019), dan sapi
persilangan Simmental x Luxi (Geng,
dkk. 2020).

Mutasi yang ditemukan pada pene-
litian ini memiliki genotip homozigot
dan heterozigot yang mana hasilnya
dipaparkan seperti Gambar 5. Hasil
analisis SNP digunakan untuk menen-
tukan alel dan genotipnya.

Mutasi pada gen dapat disebabkan
oleh banyak faktor, antara lain karena
kesalahan replikasi materi genetika
oleh radiasi selama pembelahan sel, vi-
rus, bahan kimia (mutagen), atau juga
dapat terjadi selama proses meiosis
(Kinanti, dkk. 2024). Mutasi memiliki
pengaruh yang berbeda di setiap
daerah SNP. Pada daerah pengkodean
atau ekson, mutasi dapat memengaruhi
penerjemahan  protein, sedangkan
mutasi yang terjadi didaerah intron
akan mempengaruhi proses splicing,
serta mutasi pada daerah promotor
dapat memengaruhi ekspresi gen
(Asaf, dkk., 2014).

2. Frekuensi Alel dan Genotip

Frekuensi alel merupakan perban-
dingan keseluruhan fragmen gen dari

varian gen tertentu (Mansur, dkk.
2016). Frekuensi Alel dan Genotip dihi-
tung berdasarkan rumus Nei (1987).
Adapun hasil analisis disajikan ber-
dasarkan Tabel 2.

Berdasarkan data pada Tabel 2.,
rata-rata dari frekuensi genotip CT
pada SNP g.1047C>T (56,3%) lebih
tinggi dibandingkan dengan genotip
TT (25%) dan CC (18,8%) pada Sapi
Pasundan. Hal ini membuktikan bah-
wa pada Sapi Pasundan, polimorfisme
leptin pada ekson 2 memiliki tingkat
heterozigositas yang lebih tinggi. Nilai
heterozigositas sangat penting karena
menunjukan keragaman dalam satu
populasi. Nilai heterozigositas yang
rendah mengantisipasikan adanya
perkawinan dalam satu kerabat/
inbreeding (Kanaka, dkk. 2023). Mutasi
yang ditemukan muncul di semua
sampel yang diamati disebut dengan
monomorfik, sedangkan mutasi yang
hanya ditemukan pada beberapa sam-
pel yang diamati, maka sifatnya poli-
morfik (Nuradha, dkk. 2021; Yustiati,
dkk. 2021). Hal ini menunjukan bahwa
gen leptin pada Sapi Pasundan yang
digunakan dalam penelitian bersifat
polimorfik atau memiliki keragaman.
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SNP Frekuensi Genotip Frekuensi Alel
g. 806 G>A 0,313 0,500 0,188 0,563 0,438
(GG) (GA) (AA) (G) (A)
g. 845 C>T 0,813 0,188 0,000 0,906 0,094
(CO) (CT) (TT) (©) (T)
g. 856 G>A 0,313 0,500 0,188 0,563 0,438
(GG) (GA) (AA) G) (A)
g. 868 G>A 0,813 0,188 0,000 0,906 0,094
(GG) (GA) (AA) (G) (A)
g. 885 C>T 0,938 0,063 0,000 0,969 0,031
(CO) (CT) (TT) (©) (T)
g. 911 C>T 0,313 0,500 0,188 0,563 0,438
(CO) (CT) (TT) ©) (T)
g. 913 A>G 0,313 0,500 0,188 0,563 0,438
(AA) (AG) (GG) (A) (®)
g. 1025 T>C 0,313 0,500 0,188 0,563 0,438
(TT) (TC) (CO) (T) (©)
g. 1047 C>T 0,188 0,563 0,250 0,469 0,531
(CO) (CT) (TT) ©) (T)
g. 1048 G>A 0,813 0,188 0,000 0,906 0,094
(GG) (GA) (AA) (&) (A)
Menurut Nkrumah, dkk. (2004), pada British-Continental crossbred

genotip TT menghasilkan lemak karkas
yang lebih baik dibandingkan dengan
genotip CC dan CT. Genotip TT meng-
hasilkan produksi daging tanpa lemak
dengan produksi karkas lebih rendah.
Hasil yang serupa dilaporkan oleh
Kononof, dkk, (2017) bahwa pada SNP
serupa, genotip TT menghasilkan per-
sentase lemak tubuh dan yield grade
yang lebih tinggi dibandingkan dengan
genotip CC. Buchanan, dkk. (2002)
menambahkan bahwa alel T memiliki
korelasi dengan peningkatan ekspresi
leptin dan deposisi lemak pada jari-
ngan lemak. Hasil yang berbeda ditun-
jukkan oleh He, dkk. (2020) bahwa

steers, alel TT menunjukan komposisi
asam lemak jenuh total yang lebih
tinggi dibandingkan dengan asam
lemak tidak jenuh, vyaitu dengan
ditunjukkannya asam stearat (asam
lemak jenuh) yang lebih tinggi pada
bagian lemak subkutan, dan asam
lemak linoleat (asam lemak tidak
jenuh) yang lebih rendah pada bagian
Longissimus Toracil (LT).

Menurut Kong, dkk. (2006), geno-
tip CC pada SNP Arg25Cys memiliki
korelasi dengan ketebalan lemak pung-
gung, skor marbling, yield grade, hasil
daging tanpa lemak dan luas otot
longissimus yang lebih tinggi diban-
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dingkan dengan genotip TT. Dzula-
dkk. (2022) menambahkan
bahwa pada sapi Angus heifer, genotip

manov,

CC pada SNP serupa memiliki korelasi
yang signifikan terhadap berat karkas.
Pada Sapi Japanese Black, alel C
memiliki korelasi dengan komposisi
asam lemak tidak jenuh (miristoleat)
yang lebih tinggi dan asam lemak jenuh
(stearat) yang lebih rendah (Kawagu-
chi, dkk. 2016). Genotip CC menun-
jukan hasil yang lebih unggul pada sapi
lokal, yaitu sapi Peranakan Ongole
Kebumen yang signifikan berpengaruh

terhadap lingkar dada sapih (Fatoni,
dkk. 2019).
3. Analisis Haplotype pada

Polymorfisme ekson 2

Analisis keragamaan mutasi pada
gen leptin Sapi Pasundan dilanjutkan
dengan analisis haplotype. Haplotype
(genotipe haploid) adalah sekumpulan
gen dalam suatu organisme yang
diwarisi secara bersamaan dari satu
induk. Berdasarkan 3 mutasi pada frag-
men exon 2, haplotype dan frekue-
nsinya disajikan pada Tabel 3. dan 4.

Tabel 3. Haplotype berdasarkan 3 SNP ekson pada Sapi Pasundan betina

Single Nucleotid Polymorphism (SNP)

Sapi 1025 (T>C) 1047 (C>T) 1048 (G>A) Haplotype
T/T T/C C/C C/C C/T T/T G/G G/A A/A

1 T/C C/T G/G TCG CTG
2 T/C C/T G/G TCG CTG
3 T/C C/C G/A TCG CCA
7 T/T Cc/C G/A TCG TCA
8 T/T C/C G/A TCG TCA
9 T/C C/T G/G TCG CTG
10 T/C T/T G/G TTG CTG
11 T/T C/T G/G TCG TTG
12 C/C T/T G/G CTG CTG
13 C/C T/T G/G CTG CTG
15 T/C C/T G/G TCG CTG
17 T/C C/T G/G TCG CTG
18 c/C T/T G/G CIG CIG
20 T/T C/C G/G TCG CTG
21 T/C C/T G/G TCG CTG
23 T/T C/T G/G TCG TIG
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Tabel 4. Frekuensi Haplotype berdasarkan 3 SNP ekson pada gen /leptin Sapi

Pasundan betina
Haplotype Sampel Frekuensi (%)
TCG 14 87,5
TTG 3 18,75
CTG 10 62,5
CCA 1 6,25
TCA 2 12,5
Berdasarkan data pada Tabel 4, DAFTAR PUSTAKA
Sapi Pasundan memiliki 5 haplotype. Abe, T., Saburi, ], Hasebe, H.,

Haplotype 1 memiliki persentase ter-
tinggi yaitu (87,5%), haplotype 2
(18,75%), haplotype 3 (62,5%), haplo-
type 4 (6,25%), dan haplotype 5 (12,5%).
Hal ini menunjukkan bahwa haplotype
1 merupakan yang paling dominan
pada populasi sampel Sapi Pasundan
betina.

KESIMPULAN

Gen Leptin pada Sapi Pasundan
teridentifikasi memiliki mutasi pada
SNP g.1025T>C, g.1047 C>T dan g.10-
48G>A pada ekson 2 serta tujuh mutasi
baru pada intron 1, SNP g.806G>A,
g.845C>T, g.856G>A, g.868G>A, g.8-
85C>T, g.911C>T dan g.913A>G. Pada
mutasi target yaitu SNP g.1047C>T,
menunjukkan tiga genotip dengan fre-
kuensi 56,3% (CT), 25% (TT) dan 18,8%
(CQ). Variasi genotip ini menunjukkan
adanya polimorfisme gen leptin pada
Sapi Pasundan yang berpotensi berpe-
ngaruh terhadap regulasi leptin, ter-
utama pada mekanisme metabolisme
energi dan deposisi emak, yang dapat
dikaitkan dengan karakteristik kualitas
daging.
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