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METAGENOMIC ANALYSIS OF RHIZOSPHERIC BACTERIA 

BENGKAL PLANT (Nauclea orientalis L.) 

 

Shintya Anggrayni Candradewi 

08041181722046 

 

 

RESUME 

Bengkal plants can live in wetland ecosystems and have the ability in the 

phytoremediation process. Plants have an association with the diversity of 

microorganisms in the rhizosphere. Approximately 99% of all microorganisms in 

the environment can not be cultured so in analyzing the diversity of bacterial 

communities that can not be cultured conducted metagenomic analysis using the 

gene 16S rRNA. Metagenomic analysis is conducted using the latest linking 

technology, namely Next Generation Sequencing (NGS) which provides 

information that is considered effective and efficient such as finding annotations 

(naming), genome mapping, and further sequencing analysis. The rhizosphere 

region has different types of bacteria with largely unknown functional potential. 

Limited information about plant rhizosphere microbes that exist today, so 

conducted research on rhizosphere microbes to study the interaction between plants 

and soil microbes, understand various plant-related processes. This study aims to 

find out the genus of bacteria found in rhizospheres of bengkal plants based on the 

sequencing profile of the 16S rRNA gene. 

This research was conducted in January to July 2021 at the Laboratory of Genetics 

and Biotechnology Department of Biology Faculty of Mathematics and Natural 

Sciences Sriwijaya University. The stages of research conducted are soil sampling, 

genome DNA extraction, DNA quantity measurement, DNA extraction 

electrophoresis, gene 16S rRNA amplification, and high throughput sequencing 

data analysis.  

The conclusion of this study is a genus in rhizosphere bacteria bengkal plant 

(Nauclea orientalis L.) with gene sequence profile 16S rRNA identified as many as 

15 genera with 14 genera including Achromobacter, Escherichia-Shigella, 

Enterobacter, Brevibacillus, Paenibacillus, Bacillus, Aneurinibacillus, 

Lysinibacillus, Clostridium, Acidothermus, Candidatus_Jorgensebacteria, 

Candidatus_Solibacter, Ochrobactrum, 1 genus of the order Saccharimonadales, 

and 1 genus are not classified. 

 
Keywords: Bacteria, Bengkal, Metagenomic Analysis, Rhizosphere, Next 

Generation Sequencing. 
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RINGKASAN 

Tumbuhan bengkal dapat hidup pada ekosistem lahan basah dan memiliki 

kemampuan dalam proses fitoremediasi. Tumbuhan memiliki asosiasi dengan 

keragaman mikroorganisme di bagian rhizosfer. Kurang lebih 99% dari semua 

mikroorganisme di lingkungan tidak dapat dikultur sehingga dalam menganalisis 

keragaman komunitas bakteri yang tidak dapat dikultur dilakukan analisis 

metagenomik menggunakan gen 16S rRNA. Analisis metagenomik dilakukan 

dengan menggunakan teknologi perunutan terkini yakni Next Generation 

Sequencing (NGS) yang memberikan informasi yang dinilai efektif dan efisien 

seperti mencari anotasi (penamaan), pemetaan genom, dan analisis sekuen lanjut. 

Daerah rhizosfer mempunyai berbagai jenis bakteri dengan potensi fungsional yang 

sebagian besar tidak diketahui. Keterbatasan informasi mengenai mikroba rhizosfer 

tumbuhan yang ada saat ini, sehingga dilakukan penelitian mengenai mikroba 

rhizosfer untuk mempelajari interaksi antara tumbuhan dan mikroba tanah, 

memahami berbagai proses terkait tumbuhan. Penelitian ini bertujuan untuk 

mengetahui genus bakteri yang terdapat pada rhizosfer tumbuhan bengkal 

berdasarkan profil sekuen gen 16S rRNA. 

Penelitian ini dilaksanakan pada bulan Januari sampai Juli 2021 bertempat di 

Laboratorium Genetika dan Bioteknologi Jurusan Biologi Fakultas Matematika dan 

Ilmu Pengetahuan Alam Universitas Sriwijaya. Tahapan penelitian yang dilakukan 

yakni pengambilan sampel tanah, ekstraksi DNA genom, pengukuran kuantitas 

DNA, elektroforesis hasil ekstraksi DNA, amplifikasi gen 16S rRNA, dan analisis 

data high throughput sequencing.  

Kesimpulan dari penelitian ini adalah genus pada bakteri rhizosfer tumbuhan 

bengkal (Nauclea orientalis L.) dengan profil sekuens gen 16S rRNA teridentifikasi 

sebanyak 15 genus dengan 14 genus diantaranya Achromobacter, Escherichia-

Shigella, Enterobacter, Brevibacillus, Paenibacillus, Bacillus, Aneurinibacillus, 

Lysinibacillus, Clostridium, Acidothermus, Candidatus_Jorgensebacteria, 

Candidatus_Solibacter, Ochrobactrum, 1 genus dari ordo Saccharimonadales, dan 

1 genus tidak terklasifikasikan. 

 
Kata Kunci: Bakteri, Bengkal, Analisis Metagenomik, Rhizosfer, Next Generation 

Sequencing. 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

1.1. Latar Belakang 

Rubiaceae merupakan famili tumbuhan berbunga terbesar kelima menurut 

jumlah marga. Nauclea orientalis merupakan contoh spesies dengan buah yang 

dapat dimakan yang termasuk dalam Rubiaceae (Lim, 2013). Tumbuhan bengkal 

atau yang dikenal gempol dapat hidup pada lahan basah dan memiliki kemampuan 

dalam fitoremediasi lahan basah terdegradasi dan unsur Fe, Mn, Cu, Zn, dan Hg 

(Putri et al., 2016; Tuheteru et al., 2017). Fitoremediasi oleh bengkal dilakukan 

dengan cara mengakumulasi logam berat yang tergenang melalui proses 

rhizofiltrasi dan simbiosis dengan jamur mikoriza arbuskular sebagai fitostabilisasi 

(Putri et al., 2019). 

Tumbuhan memiliki asosiasi dengan keragaman mikroorganisme, yang 

berkembang di bagian bawah tanah pada rhizosfer dan bagian atas pada philosfer 

(Knief, 2014). Komunitas mikroba yang berasosiasi dengan daerah rhizosfer dapat 

membantu dalam memperbaiki nitrogen lingkungan dan produksi substansi pemacu 

pertumbuhan tumbuhan (PGPR). Bakteri rhizosfer juga memiliki kemampuan 

untuk meningkatkan toleransi kekeringan serta dapat membantu melepaskan stress 

tumbuhan (Kohler et al., 2008; Yang et al., 2009). Komunitas mikroba pada 

rhizosfer dapat dipilih berdasarkan gen-gen fungsional yang terkait dengan 

metabolisme nitrogen, besi, fosfor dan potassium (Kothari dan Singh, 2016). 

Beberapa  contoh   bakteri  yang  mendiami  daerah  rhizosfer  berasal   dari  genera 
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Bacillus,  Pseudomonas, Enterobacter, Acinetobacter, Bukholderia, Arthrobacter, 

dan Paenibacillus (Yang et al., 2017).  

Kurang lebih 99% dari semua mikroorganisme yang ada di lingkungan tidak 

dapat dikultur dalam kondisi laboratorium, beberapa mikroorganisme tumbuh 

sangat lambat sehingga butuh waktu berbulan-bulan atau bahkan bertahun-tahun 

(Vollmers et al., 2017). Keterbatasan pengkulturan mikroba juga dapat dipengaruhi 

oleh ketergantungan dengan organisme lain di alam (Barone et al., 2014).  Hal yang 

dilakukan dalam membantu menganalisis keragaman komunitas bakteri yang tidak 

dapat dikultur yakni melalui analisis metagenomik. Metagenomik didefinisikan 

sebagai analisis genetik langsung dari genom yang terkandung di dalam sebuah 

sampel lingkungan (Thomas et al., 2012).  

Prinsip analisis metagenomik dilakukan berdasarkan analisis DNA yang 

diambil secara langsung dari suatu komunitas dalam ekosistem kecil yang 

kemudian dianalisis dan diidentifikasi menggunakan gen penanda filogenetik 

seperti gen 16S rRNA. Penggunaan gen ini bertujuan untuk mengetahui jumlah dari 

mikroba secara global (Nuro, 2017). Sebagian besar isolat klinis bakteri dengan 

fragmen pendek, yaitu 500 bp dibagian awal gen 16S rRNA dinilai sudah cukup 

informatif dalam hal identifikasi (Rinanda, 2011). 

Analisis metagenomik dilakukan dengan menggunakan teknologi perunutan 

terkini yakni Next Generation Sequencing (NGS) yang berbasis informatika 

sehingga dapat memberikan informasi yang dinilai efektif dan efisien seperti 

mencari anotasi (penamaan), pemetaan genom, dan analisis sekuen lanjut seperti 

identifikasi gen homologi serta interaksi antar gen terkait (Purwoko et al., 2018). 
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NGS merupakan metode sekuensing yang menghasilkan data sekuen yang lebih 

besar dalam waktu relatif singkat sehingga teknologi ini dikenal dengan high 

throughput sequencing platforms (Tasma, 2015). 

Daerah rhizosfer mempunyai berbagai jenis bakteri dengan potensi fungsional 

yang sebagian besar tidak diketahui. Penelitian sebelumnya menggunakan high 

throughtput sequencing dilakukan untuk mempelajari karakteristik fungsional pada 

komunitas mikroba daerah rhizosfer tumbuhan blueberry liar memberikan hasil 

bahwa beberapa taksa memiliki peran penting bagi kesuburan tanah (Yurgel et al. 

2019). Mikroba daerah rhizosfer dapat mempengaruhi akar tumbuhan melalui 

interaksi biologis, fisik, dan kimiawi. Keterbatasan informasi mengenai mikroba 

rhizosfer tumbuhan yang ada saat ini, sehingga dilakukan penelitian mengenai 

mikroba rhizosfer untuk mempelajari interaksi antara tumbuhan dan mikroba tanah, 

memahami berbagai proses terkait tumbuhan (Kumar et al., 2018), serta untuk 

mengeksplorasi keanekaragaman mikroba dari tanah tersebut.  

 

1.2. Rumusan Masalah 

Nauclea orientalis L. memiliki potensi dalam membantu fitoremediasi lahan 

tercemar. Hal ini dapat didukung oleh adanya asosiasi komunitas bakteri pada 

daerah rhizosfer, sehingga perlu dilakukan analisis metagenomik bakteri rhizosfer 

yang dapat memberikan informasi mengenai keragaman genus bakteri yang 

mendiami daerah rhizosfer tumbuhan bengkal berdasarkan profil sekuen gen 16S 

rRNA. 
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1.3. Tujuan Penelitian 

Berdasarkan rumusan masalah diatas, penelitian ini bertujuan untuk 

mengetahui genus bakteri yang terdapat pada rhizosfer tumbuhan bengkal yang 

berhasil teridentifikasi berdasarkan profil sekuen gen 16S rRNA. 

 

1.4. Manfaat Penelitian 

Penelitian ini diharapkan dapat bermanfaat untuk mengetahui keragaman 

bakteri yang berada pada daerah rhizosfer tumbuhan bengkal. Data-data yang 

diperoleh dapat menjadi data untuk pengembangan penelitian berbasis next 

generation sequencing. Penelitian ini juga dapat digunakan sebagai bahan 

pengetahuan, referensi serta kepustakaan tentang analisis metagenomik bakteri 

pada rhizosfer tumbuhan.
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