
ANALISIS KEANEKARAGAMAN GENETIK BAKTERI 

TERMOFILIK ASAL SEMENDO MENGGUNAKAN GEN 16S 

rRNA 

 

SKRIPSI 

Diajukan sebagai salah satu syarat untuk memperoleh gelar Sarjana Sains di 

Jurusan Biologi pada Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam 

 

 

Oleh: 

TITUS TRIAS TRAPSILA 

08041291924050 

 

 

 

 JURUSAN BIOLOGI 

FAKULTAS MATEMATIKA DAN ILMU PENGETAHUAN ALAM 

UNIVERSITAS SRIWIJAYA 

2023 

 



Universitas Sriwijaya 

 HALAMAN PERSETUJUAN SKRIPSI 

 

Judul Proposal Skripsi : Analisis Keanekaragaman Genetik Bakteri Termofilik 

Asal Semendo Menggunakan Gen 16S rRNA 

Nama Mahasiswa : Titus Trias Trapsila 

NIM : 08041281924050 

Jurusan : Biologi  

 

Telah disetujui untuk disidangkan pada tanggal 10 Maret 2023 

 

  Indralaya,    Maret 2023 

Pembimbing: 

1.   Dra. Muharni, M.Si.                                            

      NIP. 196306031992032001 

        

       

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ii 

  
(………………………………………..) 
 

( 



Universitas Sriwijaya 

 

 

iii 



Universitas Sriwijaya 

 

PERNYATAAN KEASLIAN KARYA ILMIAH 

 

Yang bertanda tangan di bawah ini : 

Judul Proposal Skripsi : Analisis Keanekaragaman Genetik Bakteri Termofilik 

Asal Semendo Menggunakan Gen 16S rRNA 

Nama Mahasiswa       : Titus Trias Trapsila 

NIM          : 08041281924050 

Fakultas/Jurusan        : MIPA/Biologi 

 

Menyatakan bahwa skripsi ini adalah hasil karya saya sendiri dan karya ilmiah ini 

belum pernah diajukan sebagai pemenuhan persyaratan untuk memperoleh gelar 

kesarjanaan strata satu (S1) dari Universitas Sriwijaya maupun perguruan tinggi lain. 

 

Semua informasi yang dimuat dalam skripsi ini yang berasal dari penulis lain baik 

yang dipublikasikan atau tidak telah diberikan penghargaan dengan mengutip nama 

sumber penulis secara benar. Semua isi dari skripsi ini sepenuhnya menjadi tanggung 

jawab saya sebagai penulis. 

 

Demikianlah surat pernyataan ini saya buat dengan sebenarnya. 

 

          Indralaya,   Maret 2023 

Penulis, 

 

     Titus Trias Trapsila 

            NIM. 08041281924050 

iv 

 



Universitas Sriwijaya 

HALAMAN PERSETUJUAN PUBLIKASI KARYA ILMIAH UNTUK 

KEPENTINGAN AKADEMIS 

 

Sebagai civitas akademik Universitas Sriwijaya, yang bertanda tangan di bawah 

ini: 

Nama Mahasiswa  : Titus Trias Trapsila 

NIM    : 08041281924050 

Fakultas/Jurusan  : FMIPA/Biologi 

Jenis Karya   : Skripsi 

 

Demi pengembangan ilmu pengetahuan, saya menyetujui untuk memberikan kepada 

Universitas Sriwijaya “Hak bebas royaliti non-ekslusif (non-exclusively royality-free 

right)” atas karya ilmiah saya yang berjudul: “Analisis Keanekaragaman Genetik 

Bakteri Termofilik Asal Semendo Menggunakan Gen 16S rRNA” 

Dengan hak bebas royaliti non-ekslusif ini Universitas Sriwijaya berhak menyimpan, 

mengalih media/memformatkan, mengelola dalam bentuk pangkalan data (database), 

merawat, dan mempublikasikan tugas akhir atau skripsi saya selama tetap 

mencantumkan nama saya sebagai penulis/pencipta dan sebagai penulis/pencipta dan 

sebagai pemiliki hak cipta. 

Demikian pernyataan ini saya buat dengan sesungguhnya. 

 

Indralaya,     Maret 2023 

   Yang menyatakan, 

 
 

      Titus Trias Trapsila 

            NIM. 08041281924050 

  

v 



Universitas Sriwijaya 

HALAMAN PERSEMBAHAN 

 

I dedicate this thesis to: 

God Almighty 

Dear Mum and Dad 

My extended family  

My almamater 

Motto: 

 

Everyone has their own journey and life process. Don't compare yourself to others 

because everyone is special and different. No one is born the same in this world. A 

great person is not someone who is always the best, number one, or a winner, but 

someone who is able to survive, rise and face problems in his life. Life is precious, so 

celebrate this amazing gift from God: life. 

 

Don’t let someone else’s negativity cancel out your light. 

 

Yes, be bold and strong! For remember, the Lord your God is with you wherever you 

go. 

Joshua 1:9 

vi 



Universitas Sriwijaya 

 KATA PENGANTAR 

 

Puji dan syukur ke hadirat Tuhan Yang Maha Esa yang telah melimpahkan 

rahmat-Nya sehingga penulis dapat menyelesaikan Skripsi dengan judul “Analisis 

Keanekaragaman Genetik Bakteri Termofilik Asal Semendo Menggunakan Gen 

16S rRNA”. Skripsi ini disusun untuk dapat memenuhi salah satu syarat memperoleh 

gelar Sarjana Sains pada Jurusan Biologi di Fakultas Matematika dan Ilmu 

Pengetahuan Alam, Universitas Sriwijaya. 

Penulisan skripsi ini tidak dapat terselesaikan dengan baik tanpa adanya 

bantuan berbagai pihak. Penulis mengucapkan terima kasih kepada dosen 

pembimbing Ibu Dra. Muharni, M.Si., serta Dr. Elisa Nurnawati, S.Si., M.Si. selaku 

dosen pembahas atas bimbingan, arahan, saran, nasihat, dan kesabarannya selama 

pelaksanaan penelitian serta penulisan skripsi ini. Penulis juga mengucapkan terima 

kasih kepada: 

1. Prof. Hermansyah, S.Si., M.Si., Ph. D. Selaku dekan Fakultas Matematika 

dan Ilmu Pengetahuan Alam Universitas Sriwijaya. 

2. Dr. Arum Setiawan, M.Si. Selaku Ketua Program Studi Biologi Fakultas 

Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam Universitas Sriwijaya. 

3. Dr. Sarno, M.Si. Selaku Sekretaris Program Studi Biologi Fakultas 

Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam Universitas Sriwijaya dan Selaku 

vii 



Universitas Sriwijaya 

Dosen Pembimbing Akademik yang telah membimbing penulis selama 

perkuliahan berlangsung.  

4. Seluruh Dosen dan Staff Fakultas Matematika dan Ilmu Pengetahuan 

Alam Indralaya khususnya Dosen Program Studi Biologi. 

5. Kak Agus Wahyudi, S.Si. selaku analis Laboratorium Genetika dan 

Bioteknologi Jurusan Biologi yang banyak membantu dalam kegiatan di 

laboratorium. 

6. Meuthea, Hanindita, Regin, dan Michelle yang sudah memotivasi dan 

mendukung selama perkuliahan. 

7. Tim penelitian di Laboratorium Genetika dan Bioteknologi yang sudah 

menemani dan membantu selama penelitian di lab.  

8. Serta kawan-kawan lainnya yang secara langsung maupun tidak, turut 

membantu dan memotivasi. 

9. Seluruh angkatan 2019 yang pernah bersama-sama menjadi pejuang 

wisuda. 

10. Adik tingkat terutama angkatan 2020 dan 2021 yang antusias 

mengucapkan terima kasih untuk sempro, semhas, dan sidang. 

11. Serta pihak-pihak lain yang tidak dapat penulis sebutkan satu persatu. 

  

Harapan penulis, semoga skripsi ini dapat menjadi referensi bagi civitas akademik 

dan masyarakat umum atau dilakukan penelitian lebih lanjut, sehingga didapatkan 

data yang lebih lengkap. Penulis menyadari masih banyak terdapat kekurangan dalam 

viii 



Universitas Sriwijaya 

penyusunan skripsi ini. Oleh karena itu kritik dan saran sangat diperlukan untuk 

kebaikan skripsi ini di masa mendatang. 

 

 

Indralaya,    Maret 2023 

Penulis, 

 

 

                                                                                               Titus Trias Trapsila 

                                                                                             NIM. 08041281924050 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ix 



Universitas Sriwijaya 

Genetic Diversity Analysis of Thermophilic Bacteria from Semendo 

Using 16S rRNA Gene 

 

Titus Trias Trapsila 

NIM: 08041281924050 

 

SUMMARY 

 

The genetic diversity of thermophilic bacteria can be determined by analysing the 

16S rRNA encoding gene because this sequence region is a good target for reviewing 

genetic changes. Basically, thermophilic bacteria have a wide genetic diversity in the 

domain of Bacteria. Knowledge of the genetic diversity of thermophilic bacteria is 

very useful for the conservation of genetic resources and can provide a basic 

information in further biotechnology development applications. Besides being used to 

analyse the genetic diversity of thermophilic bacteria, 16S rRNA encoding gene 

analysis is one of the methods that can be used in research on bacterial species 

identification and molecular evolution. Thermophilic bacteria are actively researched 

because they produce thermostable enzymes that have prospects in industrial 

applications. Research on "Analysis of Genetic Diversity of Thermophilic Bacteria of 

Semendo Origin Using 16S rRNA Genes was conducted from August to December 

2022, at the Genetics and Biotechnology Laboratory, Department of Biology, Faculty 

of Mathematics and Natural Sciences, Sriwijaya University. This study aims to 

analyse the genetic and species diversity as well as the phylogenetic relationship of 

thermophilic bacteria from Semendo hot springs using 16S rRNA gene. Phylogenetic 

relationship analysis was conducted using MEGA 11 application based on neighbor 

joining algorithm with bootstrap value of 1000 repetitions. Analysis of haplotype 

diversity using DnaSp5 application. The isolation results obtained 6 isolates namely 

SAA, SAB, SLA1, SLA2, SLB1, and SLB2 from 4 samples originating from 

Semendo hot springs. The six isolates have the characteristics of bacillus-shaped and 

able to produce endospores. Colony morphological characters vary but the colony 

colour is dominated by white. The genome of thermophilic bacterial isolates that were 

successfully sequenced had a number of base pairs ranging from 1,444-1,519 base 
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pairs. The sequencing results of SLB1 isolate were not read so that no further 

alignment and analysis were carried out. The alignment results obtained there are 

mutation sites of deletion, insertion, and substitution both transitions and 

transversions that indicate the existence of genetic diversity. The thermophilic 

bacterial species from Semendo hot springs that can be identified are Paenibacillus 

phoenicis Strain 3PO2SA, Anoxybacillus flavithermus Strain AE3, Anoxybacillus 

geothermalis Strain D9, and Anoxybacillus rupiensis strain X-08. Bacterial isolates 

that were successfully identified had varying genetic distances and polymorphic sites, 

indicating genetic diversity. Based on the phylogenetic tree, it can be assumed that 

isolates SAA and SAB are closely related to Paenibacullus phoenicis Strain 3PO2SA. 

Isolates SLA1, SLA2, and SLB2 are related to Anoxybacillus flavithermus strain 

AE3, Anoxybacillus geothermalis Strain D9, and Anoxybacillus rupiensis strain X-08, 

respectively. 

Keywords : Genetic diversity, Phylogenetic Analysis, Thermophilic bacteria, 16S 

rRNA gene.  
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Analisis Keanekaragaman Genetik Bakteri Termofilik Asal Semendo 

Menggunakan Gen 16S rRNA 

 

Titus Trias Trapsila 

 

NIM: 08041281924050 

 

 

 

RINGKASAN 

 

 
Keanekaragaman genetik bakteri termofilik dapat ditentukan dengan menganalisis 

gen pengode 16S rRNA karena region sekuens ini adalah sasaran untuk meninjau 

perubahan genetik yang baik. Pada dasarnya bakteri termofilik memiliki 

keanekaragaman genetik yang luas di dalam domain Bacteria. Pengetahuan mengenai 

keanekaragaman genetik bakteri termofilik sangat berguna untuk konservasi sumber 

daya genetik serta dapat menyediakan suatu informasi dasar dalam aplikasi 

pengembangan bioteknologi selanjutnya. Selain digunakan untuk menganalisis 

keanekaragaman genetik bakteri termofilik, analisis gen pengode 16S rRNA menjadi 

salah satu metode yang dapat dimanfaatkan dalam penelitian identifikasi spesies 

bakteri serta evolusi molekulernya. Bakteri termofilik saat ini intsensif diteliti karena 

dapat menghasilkan enzim termostabil yang memiliki prospek dalam aplikasi 

industri. Penelitian tentang “Analisis Keanekaragaman Genetik Bakteri Termofilik 

Asal Semendo Menggunakan Gen 16S rRNA telah dilaksanakan pada bulan Agustus 

sampai dengan Desember 2022, bertempat di Laboratorium Genetika dan 

Bioteknologi, Jurusan Biologi Fakultas MIPA Universitas Sriwijaya. Penelitian ini 

bertujuan untuk menganalisis keanekaragaman genetik dan spesies serta hubungan 

filogenetik bakteri termofilik asal sumber air panas Semendo menggunakan gen 16S 

rRNA. Analisis hubungan filogenetik dilakukan dengan menggunakan aplikasi 

MEGA 11 berdasarkan algoritma neighbor joining dengan nilai bootstrap sebanyak 

1000 kali pengulangan. Analisis keanekaragaman haplotype menggunakan aplikasi 

DnaSp5. Hasil isolasi didapatkan 6 isolat yakni SAA, SAB, SLA1, SLA2, SLB1, dan 

SLB2 dari 4 sampel yang berasal dari sumber air panas Semendo. Keenam isolat 

memiliki ciri yakni berbentuk basilus dan mampu menghasilkan endospora. Karakter 

morfologi koloni bervariasi namun warna koloni didominasi oleh warna putih. 

Genom isolat bakteri termofilik yang berhasil disekuensing memiliki jumlah pasang 

basa berkisar pada 1.444-1.519 pasang basa. Hasil sekuensing isolate SLB1 tidak 

terbaca sehingga  tidak dilakukan pensejajaran dan analisis lebih lanjut. Hasil 

pensejajaran didapatkan terdapat situs mutasi delesi, insersi, dan substitusi baik itu 

transisi maupun tranversi yang menunjukkan adanya keanekaragaman genetik. 
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Spesies bakteri termofilik asal sumber air panas Semendo yang dapat teridentifikasi 

adalah Paenibacillus phoenicis Strain 3PO2SA, Anoxybacillus flavithermus Strain 

AE3, Anoxybacillus geothermalis Strain D9, dan Anoxybacillus rupiensis strain X-08. 

Isolat bakteri yang berhasil diidentifikasi memiliki jarak genetik dan situs polimorfik 

yang bervariasi sehingga menunjukkan adanya keanekaragaman genetik. Berdasarkan 

pohon filogenetik dapat diasumsikan isolat SAA dan SAB berkerabat dekat dengan 

Paenibacullus phoenicis Strain 3PO2SA. Isolat SLA1, SLA2, dan SLB2 secara 

berurutan memiliki kekerabatan dengan Anoxybacillus flavithermus strain AE3, 

Anoxybacillus geothermalis Strain D9, dan  Anoxybacillus rupiensis strain X-08. 

 

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

Keanekaragaman genetik 

.  
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

1.1      Latar Belakang   

Energi panas bumi dapat termanifestasikan dalam bentuk sumber air panas 

(hot spring) yang muncul ketika air bawah permukaan di reservoir dalam bumi 

mengalami pemanasan oleh panas bumi. Indonesia menjadi satu di antara beberapa 

negara dengan sumber daya panas bumi (geotermal) paling melimpah di dunia yang 

tersebar di 252 lokasi di 26 provinsi (Suddin et al. 2019). Sumber air panas menjadi 

habitat potensial bagi mikroorganisme yang bersifat termofil. misalnya kelas 

Proteobacteria, Acidobacteria, dan Actinobacteria (Ovando-Chacon et al. 2020).  

Daerah hidrotermal terestrial yang beragam berpotensi menjadi habitat bagi 

komunitas besar mikroorganisme termofilik. Sampai tahun 2023, informasi tentang 

keanekaragaman genetik dan spesies bakteri yang bersifat termofil asal sumber air 

panas Semendo Provinsi Sumatera Selatan masih terbatas. Penelitian terdahulu 

mengenai komunitas bakteri termofilik di Sumatera Selatan telah dilakukan di 

beberapa area goetermal seperti di Tanjung Sakti (Yohandini et al. 2015) dan Danau 

Ranau (Muharni, 2010).  

Keanekaragaman genetik merupakan variasi genetik yang terlihat pada 

perbedaan basa-basa nukleotida penyususun suatu gen dari suatu spesies atau 

populasi yang dibandingkan dengan spesies atau populasi lainnya. Pada umumnya 
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bakteri termofilik memiliki keanekaragaman genetik yang luas dalam domain 

Bacteria. Keanekaragaman genetik bakteri dapat ditentukan dengan menganalisis gen 

pengode 16S rRNA karena region sekuens ini adalah sasaran untuk meninjau 

perubahan genetik yang baik (Johnson et al. 2019). Keuntungan dari metode 

molekuler gen pengode 16S rRNA karena gen ini memiliki urutan yang lestari dan 

juga variasi. Menurut Bukin et al. (2019) urutan basa pada region 16S rRNA yang 

bersifat variatif dapat digunakan untuk melacak keanekaragaman genetik. Wilayah 

16S rRNA memiliki ukuran sekitar 1.500 pb dan memiliki sekuens yang dikenal 

sebagai hypervariable region. Seluruh urutan wilayah 16S rRNA terdiri dari sembilan 

daerah hipervariabel, disebut sebagai V1-V9 sesuai dengan penamaan oleh Van de 

Peer et al (1996), yang dipisahkan oleh sembilan daerah yang sangat terkonservasi 

(Fuks et al. 2018). Wilayah hipervariabel adalah fragmen di wilayah 16S rRNA di 

mana mutasi lebih sering terjadi di daerah ini, terlebih bisa terlihat pada aras spesies. 

Penelitian terdahulu untuk menganalisis keanekaragaman genetik bakteri dengan 

sekuens gen pengode 16S rRNA dilakukan oleh Dewi et al. (2015) yang menganalisis 

keanekaragaman genetik bakteri Staphylococcus. 

Bakteri memiliki ukuran yang kecil dan rasio permukaan terhadap volume 

yang tinggi, serta memiliki keanekaragaman genetik tertinggi di antara organisme lain 

karena perubahan mikrogeografis atau temporal di lingkungan habitatnya (Levins, 

2020).  Keanekaragaman genetik diperlukan agar populasi mikroba dapat berevolusi 

dan mengatasi perubahan lingkungan (Caliskan, 2012). Dalam keanekaragaman gen 

yang tinggi juga terdapat gen-gen potensial yang tinggi. Oleh karena itu, pengetahuan 
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mengenai keanekaragaman genetik bakteri termofilik sangat berguna untuk 

konservasi sumber daya genetik serta dapat menyediakan suatu informasi dasar dalam 

aplikasi pengembangan bioteknologi selanjutnya. 

Analisis gen pengode 16S rRNA menjadi salah satu metode yang dapat 

dimanfaatkan dalam penelitian identifikasi spesies bakteri serta evolusi molekulernya. 

Yang et al. (2017) menyatakan, analisis area 16S rRNA adalah metode yang lebih 

disukai untuk klasifikasi taksonomi bakteri karena mengandung sembilan daerah 

hipervariabel dengan keanekaragaman urutan yang signifikan antara spesies bakteri 

berbeda sehingga ilmuwan dapat memanfaatkannya untuk mengidentifikasi spesies 

(Chakravorty et al. 2007). Selain itu, region 16S rRNA juga dapat dimanfaatkan 

untuk mengkonstruksi pohon filogenetik berdasarkan wilayah gen yang dilestarikan 

(conserved) dalam region 16S rRNA. 

Identifikasi spesies bakteri dengan pendekatan lainnya seperti morfologi 

memiliki kelemahan. Mikroba berukuran sangat kecil dan keberadaan mikroba yang 

serupa membuat sulit untuk membedakan antara spesies yang berukuran mikroskopis. 

Menurut Yohandini et al. (2015) pendekatan secara morfologi juga memiliki 

keterbatasan untuk menemukan keanekaragaman yang luas dari komunitas mikroba 

di habitat aslinya. Namun, pendekatan morfologi diperlukan, karena penggunaan 

sekuensing region 16S rRNA bersama dengan analisis bioinformatika memungkinkan 

identifikasi isolat bakteri termofilik hingga ke tingkat spesies dan memperkuat hasil 

identifikasi morfologi (Suddin et al. 2019). 
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Bakteri termofilik kini intensif diteliti dalam penelitian dasar dan 

dikembangkan untuk aplikasi bioteknologi (Madigan et al. 2018). Aplikasi enzim 

dalam bidang bioteknologi memerlukan enzim yang tahan terhadap terhadap suhu 

tinggi. Enzim selulase, xilanase dan pektinase dari bakteri termofilik sudah digunakan 

dalam operasi bioteknologi seperti biobleaching pulp, produksi pakan, produksi gula 

yang dapat difermentasi dari limbah selulosa untuk biofuel, pemrosesan serat 

tanaman, dan pemurnian air (Chen & Jiang, 2018).  

Pencarian bakteri termofilik indigen sumber air panas Semendo perlu 

dilakukan, mengingat potensi bakteri termofilik di bidang bioteknologi. Berdasarkan 

penelitian sebelumnya oleh Mar’ah (2014) mengenai identifikasi bakteri termofilik 

asal Semendo menggunakan sekuens region 16S rRNA didapatkan empat isolat 

bakteri pendegradasi selulosa termofilik dari genus Anoxybacillus dan Bacillus. 

Namun sekuens yang didapat sebesar 300 pb sehingga hanya dapat mengidentifikasi 

bakteri sampai tingkat genus (Mar’ah, 2014). Oleh karena itu, identifikasi bakteri 

hingga tingkat spesies perlu dilakukan menggunakan sekuens gen pengode16S rRNA. 

 

1.2      Rumusan Masalah 

              Bakteri termofilik pada dasarnya memiliki keanekaragaman genetik yang luas 

dalam domain Bacteria. Penelitian mengenai keanekaragaman genetik bakteri 

termofilik indigen sumber air panas Semendo belum dilakukan sehingga perlu 

dilakukan isolasi bakteri termofilik asal Semendo serta analisis keanekaragaman 

genetik, identifikasi, dan hubungan kekerabatannya. 
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1.3      Tujuan Penelitian 

Bersumber pada rumusan masalah, penelitian dilakukan dengan tujuan: 

1. Mendapatkan isolat bakteri termofilik asal sumber air panas Semendo. 

2. Menganalisis keanekaragaman genetik dan spesies dari bakteri termofilik asal 

Semendo. 

3. Mengkonstruksi pohon filogenetik bakteri termofilik. 

 

1.4        Manfaat Penelitian 

  Isolat bakteri yang didapat pada penelitian dimaksudkan untuk melengkapi 

koleksi kultur mikroba yang dapat digunakan sebagai sumber enzim termostabil dan 

metabolit sekunder. Penelitian juga diharapkan dapat memberikan informasi 

keanekaragaman genetik dan spesies bakteri termofilik berdasarkan wilayah 16S 

rRNA yang ada di sumber air panas Semendo, Kabupaten Muara Enim, Provinsi 

SumateraSelatan.
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