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Abstract: The Use of miRNAs As Identification Biomarkers in Forensic
Investigations. MicroRNA (miRNA) is a non-coding RNA molecule containing 18-24
nucleotides which is highly conserved and miRNA known involved in the regulation
of many biochemical mechanisms in the human body. Several studies have shown
that miRNAs can act as markers in various forensic identifications in identifying
timing of death, body fluids, wound vitality, and other forensic fields. miRNAs in
body fluids and tissues are known to be elevated due to altered pathophysiology.
The study of miRNAs in the forensic field is interesting because of their stability and
specificity so that it can definitively answer important information needed for
investigation and prosecution, such as the origin of the sample fluid being
examined. The characteristics of miRNA as a forensic molecular marker are in line
with its resistance to degradation so that it is suitable as an endogenous marker.
However, the lack of protocols in scientific forensic testing and the lack of studies
on these molecular markers in forensic biology require analysis of the scientific
literature regarding the forensic use of miRNAs.
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Abstrak: Aplikasi Mirna Sebagai Biomarker Identifikasi Pada Investigasi
Forensik. Mikro RNA (miRNA) adalah molekul RNA non-coding yang mengandung
18-24 nukleotida yang sangat terkonservasi dan terlibat dalam pengaturan banyak
mekanisme biokimia dalam tubuh manusia. Beberapa penelitian menunjukkan
bahwa miRNA dapat bertindak sebagai penanda dalam beragam identifikasi forensik
dalam mengidentifikasi penentuan waktu kematian, cairan tubuh, vitalitas luka, dan
bidang forensik lainnya. miRNA dalam cairan tubuh dan jaringan diketahui
meningkat akibat patofisiologi yang berubah. Studi tentang miRNA pada bidang
forensik menjadi hal menarik ditelusuri karena stabilitas dan spesifisitasnya
sehingga dapat menjawab secara definitif informasi penting yang diperlukan untuk
penyelidikan dan penuntutan, seperti asal cairan sampel yang diperiksa.
Karakteristik miRNA sebagai penanda molekuler forensik selaras dengan
ketahanannya terhadap degradasi sehingga cocok sebagai penandaendogen.
Namun, kurangnya protokol dalam pengujian forensik secara ilmiah dan rendahnya
studi pada penanda molekuler ini dalam biologi forensik memerlukan analisis
literatur ilmiah mengenai penggunaan forensik miRNA.

Kata Kunci: miRNA, forensic, molecular forensic

Jurnal Ilmu Kedokteran dan Kesehatan, Vol. 9, No. 4, Desember 2022 1225



pISSN:2355-7583 | eISSN:2549-4864

http://ejurnalmalahayati.ac.id/index.php/kesehatan

PENDAHULUAN

Mikro RNA (miRNA) merupakan
molekul RNA kecil yang terlibat dalam
berbagai bentuk proses seluler dasar
termasuk pada proses proliferasi,
diferensiasi dan kematian sel (Harfe,
2005). miRNA ditemukan sebagai gen
supresor yang memiliki banyak fungsi
dan tersebar pada berbagai ekspresi
gen manusia. Panjang miRNA adalah
21-26 nukleotida, nukleotida ini
menyebabkan peredaman ekspresi gen
melalui interaksi urutan homolog (Bartel
& Chen, 2004). Proses biogenesis
miRNA pada sistem tubuh manusia
melibatkan jalur protein yang sangat
kompleks melalui komplementer yang
tidak sempurna dengan messenger RNA
(mRNA) dari gen penyandi protein dan
regulasi transkripsi atau pasca
transkripsi (Rajewsky, 2006),(Lim et al.,
2005)/(Griffiths-Jones et al., 2006).
Jumlah miRNA manusia dilaporkan oleh
Sanger Institute (2006) sebanyak lebih
dari 450. dua kali dari perhitungan awal,
namun tidak menutup kemungkinan
masih ada 1000 miRNA yang sedang

dikonfirmasi keberadaannya di dalam
mekanisme molekuler gen manusia
(Lagos-Quintana et al., 2001).

Penemuan dan ketertarikan
molekuler terhadap fungsi miRNA ini
telah dimulai sejak tahun 1993 dengan
ditemukannya miRNA Lin-4 oleh Lee et
al (Lau et al., 2001),(Etheridge et al.,
2011). Sejak saat itu dunia biomedis
menemukan analisis miRNA memainkan
peranan penting dalam patologis dan
spesifik jaringan dengan miRNA tertentu
berkorelasi dengan berbagai penyakit.
Titik ini menjadi jalam mula identifikasi
miRNA sebagai biomarker penting
dalam mendiagnosis suatu gangguan
metabolisme yang berimplikasi terhadap
munculnya suatu penyakit (Wegman &
Krylov, 2013),(Hanson et al.,
2009),(Hannon, 2002). Fungsi dan
cakupan miRNA yang bertindak sebagai
biomarker penting dilanjutkan pada
berbagai bidang molekuler, tidak hanya
terbatas pada kesehatan. Salah satunya
adalah identifikasi dalam investigasi
forensik. Hanson et al (2009) memulai
perjalanan miRNA sebagai biomarker
forensik dengan mengidentifikasi cairan
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tubuh forensik (Body Fluid Identifiation,
BFID) melalui miRNA spesifik yang
hanya ditemukan pada cairan tertentu
tubuh manusia (Hanson et al., 2009).
Selain itu, protein Argonaut pada miRNA
merupakan komponen katalitik
kompleks RISC (RNA induced silencing
complex) yang bertanggung jawab
dalam proses biologis RNA pengganggu
(Hutvagner & Simard, 2008),(Varallyay
& Havelda, 2013),(Courts & Madea,
2011). Hubungan protein
tersebut dalam struktur miRNA
membuat miRNA menjadi lebih stabil
dari proses degradasi jika dibandingkan

dengan mMRNA. Kerentanan akan
degradasi ini selalu menjadi masalah
dalam setiap pemeriksaan sampel

dalam identifikasi forensik berdasarkan
molekuler (An et al., 2012)/(Khaldi et
al., 2004).

Meskipun miRNA memiliki fungsi

dan kekhasan yang dapat menjadi
petunjuk identifikasi forensik, ruang
lingkup  penelitian, validasi serta
aplikasinya dalam bidang forensik masih
sangat  terbatas. Demikian pula
penggunaan miRNA belum dapat
diimplementasikan dalam investigasi
forensik secara aktif atau protokol
laboratorium forensik. Perkembangan

teknologi identifikasi forensik saat ini
memerlukan upaya signifikan dalam
mengungkap metode terbaru untuk
mengatasi tantangan, sebagai contoh
adalah mengidentifikasi cairan tubuh.
miRNA dengan segala fungsi dan
kekhasannya memerlukan studi dan
validasi untuk mengungkapkan kandidat
aplikasi profil miRNA.

miRNA dan FUNGSI IDENTIFIKASI
dalam BIDANG FORENSIK
Penggunaan pendekatan
scientific dalam mengungkap suatu
tindak kriminalitas semakin sering
dilakukan, seiring dengan
pengembangan teknologi molekuler
pada bidang forensik. Berbagai upaya
dilakukan untuk mengembangkan
proses dan metode dalam
mengidentifikasi dan investigasi tindak
kriminal. Salah satu perkembangan
identifikasi molekuler dalam bidang
forensik adalah upaya mencari penanda
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molekuler, seperti DNA, RNA, bahkan
protein. Pada masa sebelumnya, mRNA
dipercaya menjadi kandidat yang cocok
untuk mengidentifikasi cairan tubuh.
mRNA diketahui diekspresikan secara
spesifik dengan pola eskpresi yang khas
sehingga dapat mengkonfirmasi cairan
tubuh tertentu, bahkan setelah jangka
waktu lama pada kondisi terkontrol
(Tobe et al., 2007),(Myers & Adkins,
2008),(Vennemann & Koppelkamm,
2010). Namun, berjalannya penelitian
menunjukkan bahwa mRNA sangat
rentan terhadap degradasi dan oleh
karena itu tidak selalu cocok untuk
semua sampel yang relevan secara
forensic (Haas et al., 2013),(Setzer et
al., 2008). Stabilitas mRNA sebagai
biomarker yang spesifik dan sensitif
untuk aplikasi forensik ini dapat rusak
oleh kelembaban, panas, sinar
ultraviolet dan ribonuclease (Zubakov et
al., 2010),(Calin & Croce, 2006). Hal ini
mengingat sampel vyang digunakan
selalu berada dalam kondisi yang
terpapar lingkungan dengan tingkat
degradasi yang tinggi. Kondisi tersebut
menjadikan tantangan bagi dunia
forensik dalam mengindentifikasi
sampel yang tertinggal di TKP. Metode

serologi konvensional dalam
mengindentifikasi cairan tubuh selama
ini memiliki banyak keterbatasan seperti
jumlah konsentrasi sampel,
pemeriksaan yang menjadi lebih
kompleks sehingga memerlukan tenaga
kerja dan waktu vyang tidak efisien
(Bexon & Acsfs, 2017),(Teresa &
Machado, 2015).

miRNA merupakan
coding sepanjang 21-26 nukelotida.
miRNA ini mengontrol ekspresi gen
pasca transkripsi dengan urutan target
homolog. Mekanisme pengaturan
ekspresi gen dengan miRNA telah
secara conserve dan berlimpah
diekspresikan pada banyak area (Esau
et al., 2006). Penelitian sebelumnya
telah menunjukkan bahwa terdapat 1-
3% miRNA pada manusia dan sebanyak
30% miRNA tersebut mengkode protein
fungsional penting. Penemuan ini
menjelaskan miRNA terbukti
memainkan peran luas dalam banyak
proses, termasuk perkembangan,
diferensiasi sel, apoptosis, dan respon
imun. Studi terbaru menunjukkan
bahwa miRNA berpartisipasi dalam
proses metabolism (Esau et al.,
2004),(Bartel, 2018).
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Gambar 1. Skema mekanisme miRNA dalam peredaman gen

Secara umum fungsi miRNA dapat
digambarkan melalui skema gambar 1.
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Gen miRNA matang melalui dua Kkali
pembelahan pada proses transkripsi.
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Pembelahan pertama akan
menghasilkan miRNA  primer (pri-
miRNA) dan pembelahan kedua akan
menghasilkan miRNA precursor (pre-
miRNA) melalui dua enzim utama, yaitu
Drosha dan Dicer. Prekursor miRNA
menyebabkan pemisahan dupleks
miRNA dan pembentukan kompleks
RISC. Hal ini menyebabkan miRNA
menjadi matang dan memicu terjadinya
peredaman  gen. Peredaman gen
tersebut berpengaruh terhadap lokasi
target pengenalan bergantung terhadap
banyaknya pasangan basa target yang
berpasangan dengan nukleotida miRNA

(Manetti, n.d.),(O'Brien et al.,
2018),(Anantharaman et al., 2002).
Kompleks RISC pada manusia

diketahui memiliki 8 kelas yang terdiri

A) 1 GenA Promoter

dari 4 protein Argonat (Ago 1-4). Studi
analisis genomik menunjukkan bahwa
protein ini berpengaruh terhadap inisiasi
translasi sebagai faktor inisiasi translasi.

Ago adalah protein dengan fungsi
katalitik yang dapat menyebabkan
pembelahan mRNA. Hal ini terjadi

karena dupleks miRNA akan bergabung
dengan protein Ago untuk menghasilkan
kompleks peredaman vyang diinduksi
RNA (RISC) dan menyebabkan miRNA
terdegradasi arau pemblokiran translasi
mRNA meskipun hingga sekarang
mekanisme peredaman secara detail
pada gen target masih belum dapat
dijelaskan (Wong et al., 2016),(Rana,
2007). Secara sederhana jalur dominan
biogenesis miRNA dan lokasi pada gen
target seperti pada gambar 2.

MiRNAx [ | GenB |

B) 7| Promoter Ekson 1

MiRNA x Ekson 2

Gambar 2. Lokasi gen miRNA pada genom

Lokasi gen miRNA dan fungsi biogenesis
gen tersebut dalam sel menyebabkan
keberadaan miRNA ditemukan spesifik
di hampir seluruh jaringan dan cairan
tubuh  manusia (Tavazoie et al.,
2008),(Sood et al., 2006). Studi terbaru

menjelaskan bahwa peran penting
miRNA  berpengaruh dalam fungsi
fisiologis dan patogenesis. Beberapa

jenis miRNA telah berhasil direlasikan
sebagai penanda untuk  kejadian
penyakit, seperti kanker (Liang et al.,
2007),(Hui et al., 2009). Penanda ini
menjadi lebih menarik untuk digunakan
karena secara teori fragmen nukleotida
miRNA yang lebih pendek dan ekspresi
miRNA  spesifik  jaringan  tersebut
menyebabkan lebih sedikit rentan
terhadap degradasi karena faktor kimia
atau fisik. Hal ini dibuktikan oleh
penelitian dengan menggunakan
ekstraksi sampel jaringan formalin-fixed
paraffin-embedded (FFPE) menghasilkan
profiling yang layak dan valid (Tani¢ et
al., 2015). Laboratorium forensik pada
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beberapa tahun terakhir menelaah
peran ekspresi miRNA dan metode
potensial dalam mengungkap berbagai
kasus identifikasi dengan menggunakan
analisis ekspresi miRNA spesifik hingga
skrining sekuensing (Z. Wang et al,,
2012),(Y. Li et al., 2011).

miRNA dalam APLIKASI
IDENTIFIKASI CAIRAN TUBUH
Penentuan cairan tubuh yang

digunakan dalam identifikasi forensik
merupakan langkah awal yang
dilakukan dan penting agar dapat

menentukan metode yang tepat. Uji
konfirmasi cairan tubuh tersebut selama
ini memiliki banyak keterbatasan karena
berdasarkan kimia, proses enzimatik
atau imunologi meskipun sensitivitasnya
baik namun memiliki spesifitas yang
terbatas. Beberapa uji konfirmasi
selama ini dengan menggunakan body

fluid identification (BFID) cepat
umumnya dapat merusak sampel,
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adanya reaktivitas silang dengan cairan
tubuh lain dan juga munculnya positif
palsu. Bahkan beberapa jenis cairan
tubuh masih belum memiliki protokol
pengerjaan yang jelas sedangkan uji
konfirmasi cairan tubuh sumber profil

DNA sangat diperlukan dalam
penyelidikan forensik karena mampu
mengungkapkan keadaan suatu
tindakan, peristiwa, membuktikan

keterangan korban atau tersangka atau
saksi (Virkler & Lednev, 2009).
Cairan tubuh yang relevan dapat

miRNA untuk identifikasi cairan tubuh
secara teori yang menguntungkan
dalam penggunaan forensik dapat

diaplikasikan sejalan dengan identifikasi
profil DNA. Hal ini mengingat sampel
forensik seringkali sangat kecil sehingga
dalam pengujian identifikasi DNA tidak
tersisa lagi sampel. Namun, metode
miRNA sebagai uji konfirmasi cairan
tubuh dapat dilakukan dengan hanya
menggunakan sampel secara paralel
dengan cara koekstraksi. Skema alir
kerja berikut menjelaskan pemeriksaan

ditemukan banyak di lokasi kejadian paralel untuk identifikasi miRNA cairan
kejahatan, seperti air mani, darah, air tubuh dengan DNA (Haas et al.,
liur, cairan urin dan vagina. Profil 2013),(Setzer et al., 2008).

sampel biologis vang
tidak diketahui

!

Ekstraksi DNA dan

ENA

Profil miRNS dengan menggunakan
identifikasi panel cairan tubuh

i .f_!‘
1

i DNA

!

Profil DNA Short Tandem Repeat (STR)

Gambar 3. Skema alur kerja pemeriksaan paralel miRNA dan STR
DNA (Glynn, 2020)

Banyak penelitian terbaru berfokus pada
skrining jenis mMiRNA yang menjadi
kandidat penanda dalam menentukan
cairan tubuh dalam bidang forensik.
Tahap penting dalam analisis cairan
tubuh tersebut adalah kemampuan
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dalam memperoleh  kuantitat dan
kualitas miRNA dari sampel yang
didapatkan. Adapun jenis sampel yang
umum ditemukan di lokasi tempat
kejadian perkara adalah darah vena,
darah menstruasi, semen, saliva dan

1229



pISSN:2355-7583 | eISSN:2549-4864

http://ejurnalmalahayati.ac.id/index.php/kesehatan

urin (O Leary & Glynn,

2018),(Watanabe & Akutsu, 2020).
Studi pertama kali tentang

identifikasi cairan tubuh dengan

menggunakan miRNA dilakukan oleh
Hanson dkk (2009). Studi tersebut

dilakukan pula oleh Zubakov dkk (2010)
dengan melakukan skrining pada 718
penanda miRNA yang relevan secara
forensik menggunakan platform
microarray yang komprehensif
(Zubakov et al., 2010). Hasil ekspresi

A . - identifikasi beberapa penanda miRNA
melakukan skrining miRNA pada cairan . .
. . meningkat secara berlebihan pada
tubuh darah, semen, saliva, sekresi .
; . . darah vena dan semen. Selain itu,
vagina dan darah menstruasi. Hasil . .
. . . : penanda miRNA tidak rentan terhadap
ekspresi normal dari masing-masing .
) . " degradasi pada sampel yang telah
miRNA menunjukkan pola ekspresi 2
ol . disimpan selama satu tahun (Z. Wang
spesifik cairan tubuh vyang dapat
. . - . et al., 2015),(Dumache et al., 2015).
dijadikan penanda dalam identifikasi . :
. Tabel 1 adalah rangkuman miRNA hasil
cairan tubuh (Hanson et al., 2009). . "
. . . skrining pada penelitian yang telah
Penelitian tentang mIRNA sebagai :
. ; dilakukan.
penanda cairan tubuh kemudian
Tabel 1. Jenis penanda miRNA pada tiap cairan tubuh
Cairan Mikro RNA Metode Referensi
tubuh
Darah Vena miR-16-5p SYBR gPCR (Hanson et al.,
miR-144-3p  Microaaray LNA™-modified 2009)
oligonucleotides, (Zubakov et al.,
miR-451a- Tagman gPCR 2010)
5p SYBR gPCR (Hanson et al.,
miR-16 TagMan® assays 2009)
miR-451 Tagman Array (Sirker et al.,
2017), (Z. Wang
miR-20a Microaaray LNA™-modified et al., 2013)
oligonucleotides, Tagman (Sirker et al.,
gPCR 2017),
miR-106a, (Z. Wang et al.,
miR-185, Quantifiler® Trio DNA 2013)
miR-144, Quantification,  GlobalFiler™ (Zubakov et al.,
miR-142-3p PCR 2010)
miR-126
miR-150 SYBR Qpcr
(Courts & Madea,
miR486 SYBR Qpcr 2011)
(Courts & Madea,
Tagman Array 2011)
(Z. Wang et al.,
2013)
Saliva miR-200c- SYBR qPCR (Hanson et al.,
3p 2009), (Courts &
Madea, 2011)
SYBR gPCR (Courts & Madea,
miR-203a- 2011)
3p Quantifiler Human DNA (Van der Meer et
al., 2013)
miR-205-5p Quantifilerl Human DNA (Sauer et al.,
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miR-223-3p
miR-658

miR-583
miR-158c
miR-208b

miR-138-2

Semen miR-10a-5p
miR-888-5p

miR-891a-
5p

miR-135b

miR-10b

miR-943

miR-135a

miR-10a

miR-507

miR-943

Sekresi
Vagina

miR-124-3p
miR-155-5p
miR-1260b

miR-3685
miR-124a

miR-372
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Quantifiler Human DNA

Microaaray = LNA™-modified
oligonucleotides, Tagman
gPCR
Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides, Tagman
gPCR
Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides

Tagman gPCR
Tagman gPCR

SYBR gPCR

SYBR gPCR, Quantifiler® Trio
DNA Quantification,
GlobalFiler™ PCR

Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides, Tagman
Array

Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides, Quantifilerl
Human DNA

Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides, Quantifilerl
Human DNA

Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides

Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides, Tagman
Array

SYBR gPCR

Quantifilerl Human DNA
Tagman qPCR

Quantifilerl Human DNA
SYBR gPCR, Tagman gPCR

SYBR qPCR,
LNA™-modified

Microaaray

2016)

(van der Meer et
al., 2013)
(Zubakov et al.,
2010)
(Zubakov et al.,
2010)
(Zubakov et al.,
2010), (Z. Wang
et al., 2013)
(Zubakov et al.,
2010) (Z. Wang et
al., 2013)
(Zubakov et al.,
2010)

(Z. Wang et al.,
2013)

(Z. Wang et al.,
2013)
(Hanson et al.,
2009)
(Hanson et al.,
2009), (Sauer et
al., 2016), (Mayes
et al., 2018)
(Zubakov et al.,
2010), (Sirker et
al., 2017)
(Zubakov et al.,
2010), (Sauer et
al., 2016)
(Zubakov et al.,
2010), (Sauer et
al., 2016)
(Zubakov et al.,
2010)
(Zubakov et al.,
2010), (Sirker et
al., 2017)

(Hanson et al.,
2009)
(Sauer et al.,
2016)

(Z. Wang et al.,
2013)
(Sauer et al.,
2016)
(Hanson et al.,
2009), (Z. Wang
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oligonucleotides et al., 2013)
miR-617 (Hanson et al.,
Microaaray LNA™-modified  2009), (Zubakov
miR-891a oligonucleotides et al., 2010)
(Zubakov et al.,
SYBR qPCR, Microaaray 2010)
LNA™-modified (Hanson et al.,
oligonucleotides 2009), (Zubakov
et al., 2010)
Darah miR-451 SYBR gPCR (Hanson et al.,
Menstruasi miR-415a Quantifilerl Human DNA 2009)
miR-412 SYBR gqPCR (Sauer et al.,
miR412-3p Tagman Array, Quantifiler® 2016)
Trio DNA Quantification, (Hanson et al.,
GlobalFiler™ PCR 2009)
miR-185 (Sirker et al.,
Microaaray LNA™-modified 2017), (van der
oligonucleotides, Meer et al., 2013)
miR-144 Quantification,  GlobalFiler™ (Zubakov et al.,
PCR 2010), (van der
miR-144-3p Meer et al., 2013)
miR-144-5p  Microaaray LNA™-modified (Zubakov et al.,
miR-214 oligonucleotides 2010)
(Sauer et al.,
Quantifilerl Human DNA 2016)
Quantifilerl Human DNA (Sauer et al.,
Tagman gqPCR 2016)
(Z. Wang et al.,
2013)

Zubakov dkk juga menjelaskan bahwa
tidak

studi tersebut

dan
berhasil

metode yang digunakan
mampu mengidentifikasi miRNA spesifik
cairan tubuh tertentu.

telah

mengkonfirmasi kandidat miRNA pada
sampel saliva, darah menstrusi dan
sekresi vagina. Hal ini diduga karena
metode deteksi yang digunakan adalah
Microaaray LNA™-modified
oligonucleotides yang tidak dapat
membedakan mMiRNA mature (Zubakov
et al., 2010). Hasil tersebut
menunjukkan bahwa metode dan varian
platform microarray miRNA penting
dalam menghasilkan kandidat penanda
yang sesuai dan efesien dalam
amplifikasi. Penggunaan metode dan
kandidat miRNA vyang tepat menjadi
langkah awal dalam penggunaan miRNA
dalam identifikasi forensik. Tabel 1
merangkum beberapa kandidat miRNA
yang telah berhasil dipetakan oleh studi
array pada masing-masing sumber
sampel cairan tubuh. Kandidat miRNA
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miRNA SEBAGAI PENANDA WAKTU
KEMATIAN

Pada bidang forensik estimasi

interval postmortem  menjadi  hal
penting yang harus diketahui secara
akurat untuk menginvestigasi kasus

tindak kriminal. Secara umum, estimasi
interval ini dibagi menjadi dua, vyaitu
interval dini postmortem (EPMI) yang
dapat dilakukan dalam 24 jam setelah
kematian dan estimasi postmortem
tingkat lanjtu yang dilakukan lebih dari
24 jam setelah kematian(Brooks, 2016).
Adapun pemeriksaan yang digunakan
selama ini dalam menentukan estimasi
interval postmortem adalah mengukur

perubahan fisiologis algor, livor dan
rigor mortis serta reaksi supravital.
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Permasalahan dalam metode karena
pemeriksaan ini belum mampu secara
efisien memperkirakan estimasi waktu
kematian(Wilson & Christensen, 2017).
Selain itu, perkiraan estimasi ini hanya
dapat dilakukan pada EPMI dalam waktu
24 jam setelah kematian. Pada kasus
estimasi interval postmortem (EPMI)
pemeriksaan klasik ini belum dapat
dilakukan(Myburgh et al., 2013).
Pemeriksaan estimasi interval
postmortem pada kematian setelah 24
jam selama ini menjadi suatu tantangan

tersendiri karena perubahan suhu
mayat hingga mencapai ambient,
kelembaban, dan kerusakan akibat
mikroorganisme yang menyebabkan
sulitnya menetukan waktu
kematian(Flissak et al., 2018).

Beberapa penelitian tentang

miRNA menyebabkan banyak peneliti
tertarik menjadikan miRNA sebagai
kandidat penanda dalam menentukan

estimasi interval postmortem,
khususnya pada kasus kematian lebih
dari 24 jam. Hal ini berdasarkan

kestabilan miRNA terhadap gangguan

eksternal seperti degradasi molekul
nukleotida akibat suhu dan kelembaban
ekstrim(Brooks, 2016). (Wilson &
Christensen, 2017). Tu dkk (2019)
berhasil merumuskan model matematis
untuk  menghitung degradasi RNA
sebagai penanda estimasi interval
postmortem  tingkat lanjut. Model
matematis ini memiliki relevansi dan
presisi dalam  penetapan interval
postmortem sehingga potensial dapat
digunakan dalam investigasi forensik.
Meskipun model matematis tersebut
memerlukan validasi pada kondisi di
TKP secara nyata(Tu et al., 2019).
Penelitian lain juga melaporkan bahwa
terjadi peningkatan ekspresi miRNA dari
berbagai variasi waktu. Selaras itu
penelitian lain juga menemukan bahwa
adanya variasi pola degradasi yang khas

pada tiap variabel waktu
perlakuan(Mohammed et al., 2018)
(Alshehhi & Haddrill, 2019). Tabel 2

adalah rangkuman miRNA hasil skrining
pada penelitian yang telah dilakukan
untuk estimasi interval kematian.

Tabel 2. Jenis Penanda Skrining miRNA dalam Estimasi Interval Kematian

Sumber Mikro RNA Jaringan/Organ Hasil Referensi
sampel
postmortem miRNA-205 kulit ekspresi meningkat (Ibrahim
meskipun tidak et al.,
berkorelasi dengan 2019)
miRNA-21 kulit interval postmortem  (Ibrahim
ekspresi meningkat et al.,
meskipun tidak 2019)
miRNa-9 otak berkorelasi dengan (Lv et al.,
interval postmortem 2014)
miRNA-122 miokardium, ekspresi stabil (Lv et al.,
otak, liver 2014)
miRNA- otak degradasi pada (Lv et al.,
125b suhu tinggi 2017)
mioardium, (Lv et al.,
miRNA-1 liver, otak stabil ekspresi 2017)
miokardium, (Lv et al.,
miRNA- liver, otak stabil ekspresi 2017)
133a
stabil ekspresi
mencit miRNA-122 liver penurunan regulasi (H. Wang
ekspresi et al.,
2013)
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miRNA-133 liver (H. Wang
penurunan regulasi et al.,
ekspresi 2013)
miRNA-150 liver (H. Wang
et al.,
penurunan regulasi 2013)
miRNA-195 liver ekspresi (H. Wang
et al.,
2013)
miRNA-206 liver penurunan regulasi (H. Wang
pada postmortem et al.,
24 jam, lalu 2013)
miRNA- jantung, otot diregulasi ekspresi (Tu et al.,
133a rangka, liver 2019)
miRNA-122 jantung, liver, penurunan regulasi (Tu etal.,
dan otot ekspresi 2019)
miRNA- rangka
2909 pankreas,
limpa and liver penurunan regulasi
ekspresi otot
rangka, stabil di
jantung dan liver
stabil di jantung
dan liver,
penurunan ekspresi
pada otot rangka
stabil ekspresi
terhadap enzim
pendegradasi
manusia miRNA-541 vitreous humor penurunan ekspresi (Odriozola
dan stabil setelah et al.,
24 jam 2013)
miRNA-484 vitreous humor (Odriozola
penurunan ekspresi et al.,
dan stabil setelah 2013)
miRNA- vitreous humor 24 jam (Odriozola
142-5p et al.,
penurunan ekspresi 2013)
miRNA-34c vitreous humor dan stabil setelah (Odriozola
24 jam et al.,
vitreous humor 2013)
miRNA-888 vitreous humor penurunan ekspresi
mMiRNA-222 dan stabil setelah (Odriozola
24 jam et al.,
hampir stabil 2013)
setelah 24 jam
ekspresi stabil
tikus miR-miR-1  jantung peningkatan (Kuai et
ekspresi hingga 96 al., 2008)
miRNA-1 otot jam (Lv et al.,
2017)
miRNA - otot peningkatan (Lv et al.,
206 ekspresi 2016)
paru-paru, otot (Lv et al.,
Jurnal Ilmu Kedokteran dan Kesehatan, Vol. 9, No. 4, Desember 2022
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miRNA -
195

miRNA -
206

miRNA-
200c

miRNA -
201

miRNA -9

mMiRNA-
125b

miRNA -1

miRNA -2

miRNA -
203

miRNA-
125b

miRNA-143

rangka
paru-paru, otot
rangka
paru-paru, otot
rangka
paru-paru, otot
rangka

otak

otak
jantung
jantung
kulit

limpa

limpa

peningkatan
ekspresi

peningkatan
ekspresi

penurunan ekspresi
dan stabil hingga
144 jam
penurunan ekspresi
dan stabil hingga
144 jam
penurunan ekspresi
dan stabil hingga
144 jam
stabil hingga
jam
postmortem

144
pada

stabil hingga lebih
dari 24 jam pada
postmortem

stabil selama 120
jam kemudian
penurunan regulasi
ekspresi

stabil selama 120
jam kemudian
penurunan regulasi
ekspresi

stabil sebagai
internal reference

rentan degradasi
dalam waktu 144
jam kemudian
terjadinya
peningkatan
ekspresi

rentan degradasi
dalam waktu 144
jam kemudian
terjadinya
peningkatan
ekspresi

2016)
(Lv et al.,
2016)
(Lv et al.,
2016)
(Lv et al.,
2016)
(Ma et
al.,
2015),
(Lu et al.,
2016)
(Lu et al.,
2016)
(W. Li et
al., 2010)
(W. Li et
al., 2010)
(Pan et
al., 2014)
(Lv et al.,
2014)

(Lv et al.,
2014)

Penelitian yang semakin intensif pada

faktor lingkungan dapat memengaruhi

miRNA dalam mengestimasi interval hasil dari pemeriksaan  tersebut.
kematian ini mmerlukan penelitian Meskipun miRNA ini menunjukkan
lanjutan secara nyata pada kondisi stabilitas yang lebih efisien dan lebih
lapangan postmortem. Hal ini karena sedikit rentan terhadap kondisi
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lingkungan sehingga mampu menjadi
gen referensi yang stabil, namun
validitas miRNA perlu diteliti lebih lanjut

pada sampel postmortem di kondisi
nyata (Tu et al., 2019).
TANTANGAN APLIKASI MIRNA

PADA BIDANG FORENSIK DI MASA
DEPAN

Penggunaan miRNA pada bidang
forensik menjadi hal menarik yang
ditelusuri oleh banyak ahli. Hasil studi
tersebut menunjukkan  karakteristik
instrinsik dan resistensi miRNA terhadap
terhadap degradasi akibat banyak faktor
membuat miRNA menjadi kandidat yang

dipertimbangkan sebagai kontrol gen
spesifik. Ide tersebut memunculkan
studi tentang pemodelan matematika

dalam mencari rumusan terbaik dalam
menghitung tingkat degradasi
berdasarkan molekul dan konsentrasi
miRNA. Selain itu, pemeriksaan miRNA

relatif lebih murah (Poloz & O’Day,
2009).

Implementasi mMiRNA dengan
sifat unik dan spesifiknya pada

laboratorium forensik yang digunakan
secara rutin dalam investigasi forensik
membuat perlunya memitigasi
tantangan pemeriksaan ini di mas ayang
akan datang. Hal ini penting karena
hasil pemeriksaan identifikasi pada
investigasi forensik ini akan menjadi
barang bukti yang keabsahan dan
validitas metode serta prosesnya
dipertanyakan pada persidangan.
Beberapa hal yang perlu diperhatikan
agar pemeriksaan miRNA dalam bidang
forensik dapat diterima dan valid adalah
kerusakan sampel. Sejauh ini belum
banyak penelitian yang mampu
menjelaskan metode pemeriksaan
miRNA pada sampel forensik dengan
kerusakan yang cukup tinggi,
sedangkan sampel forensik hampir
selalu berada dalam kondisi yang rusak
akibat terpapar faktor lingkungan.
Selain itu, belum ada studi metode
memperbaiki RNA dengan komposisi
yang telah rusak pada smapel tersebut.
Molekul protein, DNA, dan RNA sangat
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mudah terdegradasi dengan komponen
yang akan rusak dengan paparan
ekstrim, baik itu suhu, kelembaban,
sinar ultraviolet, dan berbagai bentuk
kerusakan enzimatik atau
kimiai(Alaeddini et al., 2010),(Hall et
al., 2014).

Tantangan berikutnya adalah
penentuan metode pemeriksaan yang
tepat dan efisien serta disepakati dalam
melakukan pemeriksaan miRNA,
termasuk dalam penentuan volume dan
konsentrasi sampel, proses quantifikasi
dan amplifikasi miRNA. Metode standar
emas dalam pemeriksaan miRNA adalah
teknik gPCR (Zubakov et al., 2010).

Namun, next generation sequencing
(NGS) dengan teknologi yang
memungkinkan pengurutan mMiRNA
dapat menjadi teknologi standar
instrumentasi dalam pemeriksaan
forensik. NGS dapat memberikan

pendekatan yang lebih komprehensif,
multiplexing dan pengurutan yang lebih
detail. Meskipun penggunaan NGS akan
memunculkan tantangan lain terkait
harga pemeriksaan yang lebih mahal,
ketersediaan reagen dan kit miRNA, dan
keahlian laboran di bidang analisis
miRNA seperti biomedis dan Kklinis.
Tantangan ini menjadi hal yang perlu
dipertimbangkan dalam menjadikan
miRNA sebagai kandidat penanda dalam
identifikasi investigasi forensik.

KESIMPULAN

Eksplorasi miRNA secara luas
dalam fungsi dan proses regulasi dalam
tubuh mengungkapkan peran miRNA

sebagai kandidat penanda. Penanda
miRNA dalam mengetahui adanya
gangguan metaolisme yang
menyebabkan suatu penyakit telah

berhasil dilakukan. Potensi miRNA pada
bidang forensik belum banyak diungkap.
Penggunaan miRNA dalam perannya
pada identifkasi dan investigasi forensik
memberikan pandangan baru dalam
memudahkan proses identifikasi dan
berperan penting dalam membantu
identifikasi serta mengatasi beberapa
tantangan yang dihadapi dalam proses
pemeriksaannya. Beberapa penelitian
yang berhasil menjelaskan bahwa
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stabilitas miRNA lebih dari mRNA karena
ukurannya sangat kecil. Analisis miRNA
merupakan pendekatan baru sebagai
bukti fisik sebagai kandidat kuat dalam
menentukan jenis sampel forensik,
bahkan dalam mengestimasi interval
postmortem. Aplikasi forensik pada dua
fungsi ini diharapkan dapat menjadi
batu loncatan dalam validitas identifikasi
DNA pada sampel forensik, meskipun
penggunaan mMiRNA langsung di
laboratorium forensik perlu diteliti lebih
lanjut.
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