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SUMMARY 

 

 

Analysis of the genetic diversity of thermophilic bacteria is important to 

understand the species variation and functional potential possessed by bacteria. 

One One commonly used approach to identify and classify bacteria is DNA-based 

genetic analysis, specifically using the 16S rRNA gene, because it is sustainable 

and universal with identical functions in all bacteria. Research on “Genetic 

Diversity Analysis of Thermophilic Bacteria from Air Putih Hot Springs Lebong 

Bengkulu Using 16S rRNA Gene” aims to analyze the level of genetic diversity  

of thermophilic bacteria and determine the kinship relationship between identified 

thermophilic bacteria. Phylogenetic relationship analysis was carried out using 

MEGA 11 application based on neighbor-joining algorithm with bootstrap  

value of 1000 repetitions. Genetic diversity analysis using the DnaSp 5.10.  

The isolation results obtained 8 isolates of thermophilic bacteria, namely AAL1, 

AAL2, AAL3, ABL2, ABL3, SCL1, SCL2, and SCL3, with characteristics that 

are bacillus-shaped, have gram-positive properties and produce endospores.  

The level of genetic diversity of eight isolates of thermophilic bacteria is  

included in the category of high genetic diversity with each value in each isolate 

in order; isolates AAL3, ABL2, ABL3, SCL2, and SCL3 value of 0.977; isolates 

AAL1 and AAL2 each value is 0.933; and isolate SCL1 value is 0.800.  

Based on the phylogenetic tree, it can be assumed that isolate AAL1 is  

closely related to Bacillus sonorensis strain NBRC 101234; isolate AAL2  

has a close relationship with Bacillus mojavensis strain NBRC 15718;  

isolates AAL3, ABL2, ABL3, SCL2 and SCL3 have a close relationship with 

Bacillus licheniformis strain ATCC 14580; and isolate SCL1 has a close 

relationship with Bacillus paralicheniformis strain KJ-16. 

 

Keywords: Thermophilic Bacteria, 16S rRNA Gene, Phylogenetic Analysis,  

                     Genetic Diversity. 
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RINGKASAN 

 

 

Analisis keanekaragaman genetik bakteri termofilik penting untuk memahami 

variasi spesies dan potensi fungsional yang dimiliki oleh bakteri. Salah  

satu pendekatan yang umum digunakan untuk mengidentifikasi dan 

mengklasifikasikan bakteri adalah analisis genetik berbasis DNA, khususnya 

menggunakan gen 16S rRNA, karena bersifat lestari dan universal dengan fungsi 

yang identik pada semua bakteri. Penelitian tentang “Analisis Keanekaragaman 

Genetik Bakteri Termofilik dari Sumber Air Panas Air Putih Lebong Bengkulu 

Menggunakan Gen 16S rRNA” bertujuan untuk menganalisis tingkat 

keanekaragaman genetik bakteri termofilik serta menentukan hubungan 

kekerabatan antar bakteri termofilik yang teridentifikasi. Analisis hubungan 

filogenetik dilakukan dengan menggunakan aplikasi MEGA 11 berdasarkan 

algoritma neighbor-joining dengan nilai bootstrap sebanyak 1000 kali 

pengulangan. Analisis keanekaragaman genetik menggunakan aplikasi  

DnaSp 5.10. Hasil isolasi didapatkan 8 isolat bakteri termofilik yakni AAL1, 

AAL2, AAL3, ABL2, ABL3, SCL1, SCL2, dan SCL3, dengan karakteristik yaitu 

berbentuk basil, memiliki sifat gram positif dan menghasilkan endospora. Tingkat 

keanekaragaman genetik delapan isolat bakteri termofilik termasuk dalam 

kategori keanekaragaman genetik yang tinggi dengan nilainya masing-masing di 

setiap isolat secara berurutan yaitu; isolat AAL3, ABL2, ABL3, SCL2, dan SCL3 

nilainya sebesar 0,977; isolat AAL1 dan AAL2 masing-masing nilainya yaitu 

0,933; serta isolat SCL1 nilainya yaitu 0,800. Berdasarkan pohon filogenetik 

dapat diasumsikan isolat AAL1 berkerabat dekat dengan Bacillus sonorensis 

strain NBRC 101234; isolat AAL2 memiliki hubungan kekerabatan yang  dekat 

dengan Bacillus mojavensis strain NBRC 15718; isolat AAL3, ABL2, ABL3, 

SCL2 dan SCL3 memiliki hubungan kekerabatan yang dekat dengan Bacillus 

licheniformis strain ATCC 14580; dan isolat SCL1 memiliki hubungan 

kekerabatan yang dekat dengan Bacillus paralicheniformis strain KJ-16. 
 

Kata Kunci: Bakteri Termofilik, Gen 16S rRNA, Analisis Filogenetik,  

                           Keanekaragaman Genetik. 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

1.1       Latar Belakang 

Indonesia menjadi satu di antara beberapa negara yang memiliki sumber 

daya panas bumi paling banyak di dunia yang tersebar di sekitar 252 lokasi di 26 

provinsi (Suddin et al. 2019). Sumber air panas menjadi salah satu habitat 

potensial bagi mikroorganisme yang bersifat termofil, yaitu mikroorganisme yang 

mampu hidup pada suhu tinggi. Keberadaan sumber air panas ini turut 

mendukung keberadaan dan diversitas bakteri termofilik. Keberadaan bakteri 

termofilik sering kali berhubungan dengan proses biogeokimia, serta potensi besar 

dalam berbagai bidang, mulai dari penelitian ilmiah, aplikasi industri, hingga 

pengembangan teknologi (Samal, 2021). 

Bakteri termofilik termasuk jenis bakteri yang memiliki karakteristik unik 

dibandingkan dengan jenis bakteri lainnya. Bakteri termofilik secara optimal 

tumbuh pada suhu di atas 45oC, dengan rentang suhu pertumbuhan umum antara 

45oC hingga 80oC. Keberadaan bakteri termofilik telah menarik perhatian banyak 

ilmuwan karena potensinya dalam bidang bioteknologi. Bakteri termofilik dapat 

menghasilkan enzim termostabil dan mempunyai aktivitas optimum pada 

temperatur yang tinggi (Noer, 2021). Bakteri yang tahan panas dapat memberikan 

keuntungan yaitu menghindarkan terjadinya denaturasi atau kerusakan sel, karena 

bakteri termofilik memiliki protein yang tahan panas serta bersifat stabil pada 

kondisi suhu yang tinggi (Nazir et al., 2019).  



Universitas Sriwijaya 

2 

 

 

Analisis keanekaragaman genetik bakteri termofilik penting untuk 

memahami variasi spesies dan potensi fungsional yang dimiliki oleh bakteri. Salah 

satu pendekatan yang umum digunakan untuk mengidentifikasi dan 

mengklasifikasikan bakteri adalah analisis genetik berbasis DNA, khususnya 

menggunakan gen 16S rRNA (Fuks et al., 2018). Gen 16S rRNA sebagai marka 

taksonomi yang memungkinkan identifikasi dan klasifikasi spesies mikroba secara 

lebih efektif. Analisis gen penyandi 16S rRNA untuk penanda molekuler karena 

bersifat lestari serta universal dengan fungsi yang identik pada semua bakteri.  

Gen 16S rRNA yang terdapat pada semua bakteri sangat berguna dalam 

taksonomi mikroba karena memiliki wilayah konservatif yang digunakan untuk 

identifikasi spesies, serta wilayah variabel yang memungkinkan untuk 

membedakan antar spesies (Bukin et al., 2019).  

Penggunaan gen 16S rRNA untuk analisis keanekaragaman genetik 

memberikan wawasan yang mendalam mengenai keanekaragaman mikroba yang 

ada dalam suatu habitat panas. Dengan menganalisis urutan gen 16S rRNA, 

peneliti dapat mengidentifikasi spesies bakteri yang ada, menganalisis hubungan 

filogenetik antar spesies, serta memahami adaptasi genetik yang memungkinkan 

bakteri-bakteri ini bertahan dalam kondisi suhu ekstrem. Selain itu, pendekatan ini 

memungkinkan deteksi spesies baru yang mungkin belum teridentifikasi 

sebelumnya melalui metode kultur konvensional (Lingga et al., 2021). 

Metode sekuensing genetik dan teknik PCR (Polymerase Chain Reaction) 

untuk amplifikasi gen 16S rRNA telah mempermudah isolasi dan identifikasi 

bakteri termofilik, bahkan dari sampel lingkungan yang sangat kompleks. 
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Berbagai studi telah menunjukkan bahwa bakteri termofilik memiliki 

keanekaragaman genetik yang tinggi, yang mencerminkan kemampuan mereka 

untuk beradaptasi dengan lingkungan yang ekstrem, seperti suhu tinggi, pH yang 

sangat asam atau basa, dan tekanan yang tinggi. Dengan keanekaragaman genetik 

yang tinggi, bakteri termofilik memiliki potensi yang besar dalam berbagai bidang 

bioteknologi, seperti produksi enzim industri yang stabil terhadap suhu tinggi, 

pembersihan limbah, dan produksi bioenergi (Chen dan Jiang, 2018).  

Penelitian tentang keanekaragaman genetik bakteri termofilik sudah 

banyak dilakukan, seperti penelitian oleh Yohandini et al. (2015) yang telah  

berhasil mengisolasi dan menganalisis keanekaragaman genetik bakteri termofilik 

dari Sumber Air Panas Tanjung Sakti, Kabupaten Lahat menggunakan gen  

16S rRNA dari bakteri Anoxybacillus rupiensis, Anoxybacillus flavithermus, 

Geobacillus pallidus, Brevibacillus thermoruber, Bacillus licheniformis, dan 

Bacillus thermoamylovorans.  

Berdasarkan penelitian Fachrial et al. (2021) yang mengisolasi dan 

mengidentifikasi bakteri termofilik dari sumber air panas Dolok Tinggi Raja, 

Kecamatan Silau Kahean, Kabupaten Simalungun menunjukkan hasil analisis 

sekuensing Gen 16S rRNA yang diperoleh dibandingkan dengan sekuens  

yang ada di GenBank, menunjukkan bahwa isolat UTMTR VAR A10  

mempunyai kemiripan tertinggi sebesar 99,78% dengan Bacillus licheniformis 

strain MPF 22. Selain itu, penelitian oleh Budiharjo et al. (2024) juga  

berhasil mengidentifikasi bakteri termofilik dari sampel sedimen sumber  

air panas Nglimut di Gonoharjo, Kabupaten Kendal yang menunjukkan bahwa 
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TS-14 berkerabat dengan Bacillus amyloliquefaciens dengan nilai bootstrap 

sebesar 79% dan isolat TS-15 memiliki nilai bootstrap sebesar 100% dengan 

Bacillus licheniformis. 

Air Putih merupakan daerah di Bengkulu yang memiliki sumber air panas. 

Air Putih memiliki perpaduan sumber air panas dan dingin yang mengalir dalam 

satu aliran sungai. Keberadaan sumber air panas ini didukung oleh aktivitas 

geotermal, yang menciptakan lingkungan yang kaya akan unsur mineral dan 

dengan suhu yang cukup tinggi. Fitur seperti perbedaan suhu antara air panas dan 

air dingin dalam satu aliran sungai, serta faktor-faktor lingkungan ekstrem seperti 

pH, konsentrasi garam, dan komposisi mineral, memberikan dasar yang sangat 

menarik untuk dilakukan penelitian, khususnya dalam hal keanekaragaman 

spesies mikroorganisme termofilik (Suddin et al. 2019). 

Sumber air panas di daerah Air Putih memiliki potensi besar untuk 

dilakukan penelitian ilmiah, terutama dalam mengidentifikasi bakteri dengan sifat 

unik yang dapat dimanfaatkan dalam berbagai bidang industri. Pengetahuan 

mengenai keanekaragaman genetik bakteri termofilik penting untuk konservasi 

sumber daya genetik dan mampu menyediakan suatu informasi dasar dalam 

aplikasi pengembangan bioteknologi (Abdollahi et al. 2021). Sumber air panas 

Air Putih Lebong Bengkulu belum dieksplorasi dari karakteristik mikrobiologi 

dan molekulernya. Sehingga perlu dilakukan penelitian untuk mendapatkan isolat 

lokal bakteri termofilik dari sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu, serta 

karakterisasi isolat dengan pendekatan biologi molekuler berbasis gen 16S rRNA 

untuk mengetahui jenis masing-masing isolat tersebut. 
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1.2       Rumusan Masalah 

Penelitian mengenai keanekaragaman genetik bakteri termofilik dari 

sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu belum dilakukan, sehingga perlu 

dilakukan isolasi bakteri termofilik dan analisis keanekaragaman genetic serta 

hubungan kekerabatannya untuk menambah informasi mengenai identifikasi 

spesies bakteri termofilik dengan kemampuan metabolit yang unik. Berdasarkan 

latar belakang yang diuraikan, rumusan masalah dalam penelitian ini meliputi : 

1. Bagaimana tingkat keanekaragaman genetik bakteri termofilik yang 

ditemukan di sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu berdasarkan 

urutan gen 16S rRNA? 

2. Bagaimana hubungan kekerabatan antar bakteri termofilik yang 

teridentifikasi dari sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu 

berdasarkan analisis pohon filogenetik? 

 

1.3       Tujuan Penelitian 

Berdasarkan rumusan masalah di atas, didapatkan tujuan penelitian sebagai 

berikut : 

1. Menganalisis tingkat keanekaragaman genetik bakteri termofilik yang 

ditemukan di sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu berdasarkan 

urutan gen 16S rRNA. 

2. Menentukan hubungan kekerabatan antar bakteri termofilik yang 

teridentifikasi dari sumber air panas Air Putih Lebong Bengkulu 

berdasarkan analisis pohon filogenetik. 
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1.4       Manfaat Penelitian 

Isolat bakteri termofilik yang diperoleh dan diidentifikasi pada penelitian 

ini dimaksudkan untuk melengkapi koleksi kultur mikroba yang dapat digunakan 

sebagai sumber enzim termostabil serta metabolit sekunder. Penelitian ini juga 

diharapkan dapat memberikan suatu informasi tentang keanekaragaman genetik 

dan spesies bakteri termofilik berdasarkan wilayah 16S rRNA yang ada di sumber 

air panas Air Putih Lebong Bengkulu. 
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