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Deteksi Influenza A dengan Teknik Molekuler pada Satwa Liar 

yang Dikonsumsi di Kabupaten Bolaang Mongondow dan 

Kabupaten Minahasa Sulawesi Utara 

 

Diva Yunavita 

 

 

 ABSTRAK 

 

Influenza A adalah patogen zoonosis yang dapat ditransmisikan dari 

hewan ke manusia. Perdagangan dan konsumsi Satwa Liar di Kabupaten 

Bolaang Mongondow dan Minahasa, Sulawesi Utara, merupakan faktor 

risiko yang memfasilitasi transmisi virus ini. Studi observasional 

laboratorium ini bertujuan untuk mendeteksi kehadiran material genetik virus 

Influenza A pada Satwa Liar yang dikonsumsi di wilayah tersebut, 

menggunakan koleksi sampel dari Badan Riset dan Inovasi Nasional 

(BRIN). 

 

Pengujian molekuler dilakukan pada empat puluh tujuh sampel 

usapan (oral dan rektal) dari Satwa Liar antara Juli hingga Desember 2025 

di Laboratorium Bakteriologi, Pusat Penelitian Mikrobiologi Terapan, 

Cibinong. Ekstraksi RNA dilakukan menggunakan ZymoBIOMICS™ RNA 

Miniprep Kit, diikuti dengan amplifikasi melalui Reverse Transcriptase-

Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) menggunakan MyTaq™ One-Step 

PCR Kit. Metode pengujian terdiri dari dua tahap: skrining dengan primer 

universal MB-Tuni 12/13 untuk mendeteksi secara umum genom virus 

Influenza, dan tahap konfirmasi dengan primer spesifik FluAV M-

U44/L287 yang menargetkan gen matriks (M) dari Influenza A. 

Hasil elektroforesis menunjukkan amplifikasi positif pada 3 sampel 

menggunakan primer MB-Tuni 12/13. Namun, pengujian konfirmasi 

menggunakan primer spesifik FluAV M-U44/L287 menghasilkan hasil 

negatif di seluruh sampel (n=47). Tidak adanya pita DNA pada tahap 

konfirmasi menyimpulkan bahwa sampel pada Satwa Liar yang dikonsumsi 

tidak mengandung material genetik virus Influenza A. 

 

Kata Kunci: Influenza A, Satwa Liar, Primer MB-Tuni, Primer FluAV, 

RT-PCR, Gen Matriks, Deteksi Molekuler, Sulawesi Utara 
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Detection of Influenza A using Molecular Techniques in Wildlife 

Consumed in Bolaang Mongondow and Minahasa Regencies, North 

Sulawesi 

 

 

Diva Yunavita 

 

ABSTRACT 

            Influenza A is a zoonotic pathogen that can be transmitted from 

animals to humans. The trade and consumption of wildlife in Bolaang 

Mongondow Regency and Minahasa Regency, North Sulawesi, are risk 

factors that may facilitate the transmission of this virus. This laboratory 

observational study aimed to detect the presence of genetic material of 

Influenza A virus in consumed wildlife from these regions using sample 

collections from National Research and Innovation Agency (BRIN). 

             Molecular testing was performed on forty-seven swab samples 

(oral and rectal) collected from wildlife between July and December 2025 

at the Bacteriology Laboratory, Applied Microbiology Research Center, 

Cibinong. RNA extraction was conducted using the ZymoBIOMICS™ 

RNA Miniprep Kit, followed by amplification using Reverse 

Transcriptase-Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) with the MyTaq™ 

One-Step PCR Kit. The testing method consisted of two stages: screening 

using universal MB-Tuni 12/13 primers to generally detect the influenza 

virus genome, and a confirmation stage using specific FluAV M-

U44/L287 primers targeting the matrix (M) gene of Influenza A. 

             Electrophoresis results showed positive amplification in three 

samples using MB-Tuni 12/13 primers. However, confirmation testing 

using the specific FluAV M-U44/L287 primers produced negative results 

in all samples (n=47). The absence of DNA bands during the confirmation 

stage indicated that the wildlife samples consumed in the study area did 

not contain genetic material of the Influenza A virus. 

Keywords: Influenza A, wildlife, MB-Tuni primers, FluAV primers, RT-

PCR, matrix gene, molecular detection, North Sulawesi. 
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BAB I 

 PENDAHULUAN 

A. Latar Belakang 

 

Influenza A merupakan patogen yang menginfeksi sistem 

pernapasan pada manusia maupun hewan. Virus ini berpotensi 

menimbulkan pandemi melalui penularan antarhewan maupun dari hewan 

ke manusia. Influenza tipe A paling sering menyebabkan terjadinya pandemi 

global. Pandemi influenza pertama yang tercatat adalah “Spanish Flu” yang 

disebabkan oleh Influenza A subtipe H1N1 pada tahun 1918 di Spanyol. 

Pandemi selanjutnya meliputi “Asian Flu” oleh virus H2N2 pada tahun 

1957, dan “Hong Kong Flu” oleh virus H3N2 pada tahun 1968 (Rahma et 

al., 2016). 

Ancaman virus Influenza A terus berlanjut dengan munculnya 

subtipe Highly Pathogenic Avian Influenza (HPAI) seperti H5N1. Pada tahun 

1996, subtipe ini ditemukan pada angsa di China dan memicu wabah 

mematikan. Di Indonesia selama periode 2005–2017, dilaporkan terdapat 

200 kasus infeksi H5N1 pada manusia dengan angka kematian mencapai 168 

kasus (84%) (Almutaali & Anugrah, 2023). 

Kasus infeksi virus Influenza A merepresentasikan tingginya risiko 

ancaman kesehatan akibat transmisi patogen lintas spesies (zoonosis). 

Penularan virus Influenza A dari hewan ke manusia dapat terjadi melalui 

kontak langsung dengan inang reservoir yang sakit, percikan cairan tubuh 

(saliva, darah, feses),lingkungan yang terkontaminasi, maupun konsumsi 

produk hewani yang tidak terstandar (Badra, 2025).
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Sulawesi Utara merupakan salah satu wilayah yang rentan terhadap 

zoonosis karena banyak perdagangan satwa liar. Praktik perdagangan dan 

konsumsi satwa ini, khususnya di Kabupaten Bolaang Mongondow dan 

Minahasa, sangat memperbesar risiko penularan virus. Salah satu pusat 

perdagangan satwa liar yang aktif setiap hari adalah Pasar Langowan. Pada 

puncak perdagangannya, pasar tradisional ini memperjualbelikan berbagai 

spesies liar seperti Sus celebensis (babi hutan Sulawesi), Paruromys 

dominator (tikus hutan), Python reticulatus (ular sanca), Varanus salvator 

(biawak air) dan Dobsonia exoleta serta Rousettus amplexicaudatus 

(kelelawar) (Taogan et al., 2020). 

Pemilihan kelelawar sebagai subjek utama dalam penelitian ini 

didasarkan pada perannya yang penting dalam epidemiologi virus. Secara 

ekologis, kelelawar dikenal sebagai reservoir alami utama bagi berbagai 

virus zoonotik mematikan (seperti Rabies, Hendra, Nipah, dan 

Coronavirus). Penemuan subtipe baru Influenza A, yaitu H17N10 dan 

H18N11, pada populasi kelelawar dalam beberapa tahun terakhir 

memperluas pemahaman sebelumnya yang menyatakan bahwa burung air 

merupakan satu-satunya reservoir alami virus tersebut (Tong et al., 2012). 

Di pasar tradisional Sulawesi Utara, kelelawar diperdagangkan 

secara bebas untuk dijadikan hidangan khas bernama Paniki. Satwa ini kerap 

ditempatkan berdesakan dengan spesies unggas dan mamalia lainnya. 

Kondisi pasar yang bertindak sebagai mixing vessel (wadah pencampur) ini, 

ditambah dengan proses pengolahan daging kelelawar yang melibatkan 

kontak langsung dengan darah danorgan dalam hewan yang terinfeksi, 
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memungkin menjadi mekanisme penularan dan rekombinasi virus Influenza 

A (Biru et al., 2019). 

Surveilans molekuler merupakan salah satu pendekatan penting 

dalam mitigasi dan pengendalian penyakit infeksi zoonotik. Deteksi dini 

berbasis genetik memungkinkan pemetaan sebaran virus Influenza A, 

sehingga potensi penularan dapat diantisipasi. Studi identifikasi dan 

karakterisasi virus ini pada berbagai inang hewan reservoar telah banyak 

dilakukan. Penelitian Smith et al., (2009) di China mendeteksi keragaman 

subtipe Influenza A pada pasar hewan. Studi juga dilakukan oleh Indriani et 

al.,(2010) di Pulau Jawa yang memetakan virus Influenza A pada burung 

liar. Meskipun risiko penularan zoonosis di pasar tradisional Sulawesi Utara 

tergolong tinggi akibat intensitas perdagangan satwa liar, data surveilans 

molekuler khususnya pada kelelawar konsumsi di wilayah tersebut hingga 

saat ini masih sangat terbatas. 

Reverse Transcriptase-Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) 

merupakan teknik molekuler yang telah diaplikasikan secara luas karena 

memiliki tingkat sensitivitas dan spesifisitas yang tinggi dalam mendeteksi 

virus (Alexander, 2012). Pengujian Influenza A menggunakan metode ini 

dipengaruhi oleh beberapa faktor, salah satunya adalah penggunaan primer 

yang spesifik (Swayne, 2009). Primer MB-TUNI yang bersifat universal 

sering digunakan sebagai tahap deteksi awal (skrining) untuk 

mengidentifikasi keberadaan materi genetik virus Influenza dalam sampel 

secara umum (Fereidouni et al., 2000). Selanjutnya, untuk memastikan 

spesifisitas tipe Influenza A, digunakan primer FluAV yang menargetkan gen 
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matriks (M). Penggunaan primer FluAV sangat krusial dalam identifikasi 

molekuler karena kemampuannya dalam mengenali daerah gen M yang 

sangat stabil, sehingga mampu mengonfirmasi keberadaan tipe Influenza 

A dengan akurasi tinggi. Selanjutnya, untuk memastikan spesifisitas tipe, 

digunakan primer yang menargetkan gen matriks (M). 

Gen M dipilih sebagai target identifikasi Influenza A karena sifatnya 

yang sangat terkonservasi (highly conserved). Sebagai komponen struktural 

utama, protein matriks M1 berfungsi menstabilkan glikoprotein permukaan 

(HA dan NA) serta berperan dalam proses perakitan pada siklus hidup virus 

(Volz et al., 2021). Stabilitas urutan gen M pada berbagai galur dan spesies 

inang yang berbeda menjadikannya target optimal untuk deteksi serotipe 

Influenza A, sekaligus meminimalkan risiko hasil negatif palsu akibat 

variasi mutasi (Biru et al., 2019). Penggunaan primer FluAV yang 

dikembangkan oleh Spackman et al., (2002) diterapkan sebagai instrumen 

deteksi standar yang lebih spesifik dalam mendeteksi Influenza A. Primer ini 

mengamplifikasi gen matriks (M gene) yang memiliki tingkat konservasi 

tinggi pada seluruh subtipe Influenza A, sehingga memberikan tingkat 

spesifisitas yang tinggi dalam deteksi Influenza A (Spackman et al., 2002; 

Anthony et al., 2012). 

Berdasarkan urgensi terkait resiko transmisi zoonosis serta 

keterbatasan data surveilans pada Satwa Liar, maka dilakukan penelitian 

dengan judul : Deteksi Influenza A dengan Teknik Molekuler pada Satwa 

Liar yang Dikonsumsi di Kabupaten Bolaang Mongondow dan Kabupaten 

Minahasa Sulawesi Utara. 
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B. Rumusan Masalah 

 

Bagaimana keberadaan materi genetik Virus Influenza A pada Satwa 

Liar yang dikonsumsi di Kabupaten Bolaang Mongondow dan Kabupaten 

Minahasa Sulawesi Utara. 

C. Tujuan Penelitian 

 

Mendeteksi keberadaan materi genetik Influenza A pada Satwa Liar 

yang dikonsumsi di Kabupaten Bolaang Mongondow dan Kabupaten 

Minahasa Sulawesi Utara melalui metode  Reverse Transcripts (RT-PCR). 

D. Manfaat Penelitian 

 

1. Menyediakan baseline data epidemiologi molekuler mengenai 

keberadaan materi genetik virus Influenza A pada Satwa Liar di 

kabupaten Bolaang Mongondow dan Kabupaten Minahasa Sulawesi 

Utara. 

2. Menjadi rujukan bagi penelitian lanjutan, seperti studi filogenetik dan 

mutasi genetik 

3. Memberikan informasi kepada masyarakat, khususnya di Kabupaten 

Bolaang Mongondow dan Kabupaten Minahasa, mengenai risiko 

kesehatan terkait praktik interaksi dan konsumsi daging satwa liar 



 

 

27 

 

BAB V  

PENUTUP 

A. Kesimpulan 

 

Penelitian ini menyimpulkan bahwa tidak ditemukan (porposi = 0) 

keberadaan virus Influenza A pada sampel Satwa Liar yang dikonsumsi di 

Kabupaten Bolaang Mongondow dan Minahasa, Sulawesi Utara. 

B. Saran 

 

Disarankan dilakukannya penelitian lanjutan dengan penambahan 

jumlah sampel dan perluasan area pengambilan sampel di wilayah Sulawesi 

Utara. Hal ini bertujuan untuk memperoleh data yang lebih representatif 

mengenai distribusi dan dinamika penyebaran virus Influenza A pada 

populasi satwa liar yang diperdagangkan untuk konsumsi masyarakat. 

Selain itu, perlu melakukan tahapan sekuensing terhadap produk hasil 

amplifikasi RT-PCR yang menunjukkan hasil positif saat menggunakan 

primer MB-Tuni 12/13. Analisis sekuensing ini diperlukan untuk 

mengidentifikasi urutan genetik secara pasti, memberikan mengetahui jenis 

Influenza yang ditemukan serta bukti molekuler bahwa pita DNA yang 

teramplifikasi tersebut bukan merupakan materi genetik dari virus Influenza 

A. 
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