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ABSTRAK 

DNA Barcoding Vatica venulosa Koleksi Kebun Raya Bogor 

Yohana Dwi Erica Kaus Putri 

31180209 

Vatica venulosa masuk ke dalam spesies Critically Endangered yaitu terancam 

punah pada habitat aslinya, database sekuen V.venulosa masih sangat terbatas. 

DNA barcoding merupakan metode efisien untuk karakterisasi urutan DNA melalui 

penanda molekuler rbcL, psbA-trnH intergenic spacer dan ITS. Penelitian ini 

bertujuan untuk melakukan barcoding V.venulosa sehingga hasil barcoding dapat 

digunakna untuk menambah database. Penelitian ini dilaksanakan pada Oktober 

2021-Januari 2022 di Laboratorium Treub, Pusat Konservasi dan Kebun Raya 

Bogor dan analisis data dilakukan di Laboratorium Komputer Universitas Kristen 

Duta Wacana Yogyakarta Indonesia. Sampel yang digunakan yaitu DNA dari V. 

venulosa koleksi Kebun Raya Bogor Indonesia. Amplifikasi menggunakan primer 

rbcL, psbA-trnH intergenic spacer dan ITS, kemudian dilakukan sekuensing. 

Editing sekuen mengunakan MEGA X kemudian identifikasi BLAST di NCBI, 

Multiple Sequence Alignment dan konstruksi pohon filogeni menggunakan MEGA 

X dengan metode UPGMA dan parameter Kimura-2. Diperoleh sekuens yang dapat 

menambah database Vatica venulosa berdasarkan sekuen rbcL, psbA-trnH, dan 

ITS. Hasil analisis pohon filogenetik, sekuen rekomendasi menjadi barcode V. 

venulosa adalah sekuen ITS, sekuen ini dapat mendeterminasi sampai pada spesies, 

serta dapat memisahkan antar genus. Hasil berupa sekuen DNA Vatica venulosa 

berdasarkan sekuen rbcL, psbA-trnH, dan multilokus rbcL+ITS, rbcL+psbA-trnH 

intergenic spacer dan psbA-trnH intergenic spacer +ITS, hasil konstruksi pohon 

filogeni menjadi referensi baru dan pengembangan baru dalam identifikasi Vatica 

venulosa, serta dapat digunakan untuk pengembangan penelitian selanjutnya. 

Kata kunci: Dipterocarpaceae, DNA barcoding, tumbuhan terancam kepunahan, 

Vatica venulosa    
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ABSTRACT 

DNA Barcoding Vatica venulosa Collection off Bogor Botanical Garden  

Yohana Dwi Erica Kaus Putri 

31180209 

Vatica venulosa is a Critically Endangered species, which is threatened with 

extinction in its natural habitat, the database of V. venulosa sequences is still very 

limited. DNA barcoding is an efficient method for characterizing DNA sequences 

through the molecular marker rbcL, psbA-trnH intergenic spacer and ITS. This 

study aims to perform barcoding of V. venulosa so that the results of the barcoding 

can be used to add to the database. This research was conducted in October 2021-

January 2022 at the Treub Laboratory, Conservation Center and Bogor Botanical 

Gardens and data analysis was carried out at the Computer Laboratory of Duta 

Wacana Christian University, Yogyakarta Indonesia. The sample used was DNA 

from V. venulosa collection of the Bogor Botanical Gardens, Indonesia. 

Amplification using rbcL primer, psbA-trnH intergenic spacer and ITS, then 

sequencing was performed. Sequence editing using MEGA X then identification of 

BLAST in NCBI, Multiple Sequence Alignment and phylogeny tree construction 

using MEGA X with UPGMA method and Kimura-2 parameters. Obtained 

sequences that can add to the Vatica venulosa database based on rbcL, psbA-trnH, 

and ITS sequences. The results of the phylogenetic tree analysis, the recommended 

sequence to barcode V. venulosa is the ITS sequence, this sequence can determine 

up to species, and can separate between genera. The results are Vatica venulosa 

DNA sequences based on rbcL, psbA-trnH, and rbcL+ITS multilocus sequences, 

rbcL+psbA-trnH intergenic spacer and psbA-trnH intergenic spacer +ITS, the 

results of the phylogeny tree construction become a new reference and new 

development in the identification of Vatica venulosa, and can be used for further 

research development. 

Keywords: Dipterocarpaceae, DNA barcode, Endangered Plant, Vatica venulosa 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

1.1 Latar Belakang 

Indonesia sebagai negara megabiodiversitas memiliki tingkat biodiversitas 

tumbuhan yang tinggi. Perubahan lingkungan yang signifikan oleh aktivitas 

manusia, bencana alam dan berbagai faktor lainya berdampak pada perubahan 

habitat asli suatu tumbuhan. Perubahan ini selain meningkatkan keragaman 

genetik tumbuhan, juga menyebabkan tumbuhan terancam punah. 

Pusat Konservasi Tumbuhan Kebun Raya-BRIN merupakan salah satu dari 

5 Kebun Raya di Indonesia yang menjadi pusat konservasi ex-situ tumbuhan, 

baik tumbuhan endemik Indonesia ataupun koleksi tumbuhan luar. Koleksi 

tumbuhan hidup Kebun Raya Bogor menjadi sumber yang sangat baik bagi 

public display, juga menjadi pendukung pengembangan penelitian dan 

pendidikan. Kebun Raya secara khusus memiliki 60 jenis Vatica, dan terdapat 

17 jenis Vatica venulosa koleksi Kebun Raya Bogor (Ariari, 2019). 

 Vatica venulosa masuk ke dalam spesies Critically Endangered menurut 

International Union for Conservation of Nature and Natural Resources atau 

kelompok tumbuhan dengan tingkat kepunahan yang sangat tinggi oleh 

hilangnya habitat (Ashthon, 1998). Penelitian secara molekuler V. venulosa 

belum pernah dilakukan sebelumnya, sedangkan tingkat kepunahan tumbuhan 

ini sangat tinggi.  Hal ini ditunjukkan dengan belum adanya database V. 

venulosa pada database NCBI. 

 Salah satu upaya konservasi secara molekuler  yang dapat dilakukan untuk 

V. venulosa adalah penyajian database sekuen melalui DNA barcoding, 

sehingga dapat menambah koleksi database V. venulosa. DNA barcoding 

merupakan teknik identifikasi secara cepat dengan hasil yang akurat 

dibandingkan secara morfologi ataupun uji biokimia, karena uji ini 

menggunakan sekuen DNA pendek sehingga dapat diketahui sekuen V. 

venulosa. DNA barcoding digunakan sebagai metode universal dalam 
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diskriminasi dan identifikasi keragaman filogenetik suatu tumbuhan (Moura, et 

al, 2019).  

Susunan materi genetik V. venulosa diketahui dengan dilakukannya 

karakterisasi pada tingkat molekuler menggunakan DNA barcoding. Sekuen 

DNA rbcL, psbA-trnH intergenic spacer, dan Internal Transcribed spacer 

(ITS) digunakan untuk identifikasi dan karakterisasi materi genetik secara 

molekuler berdasarkan sekuens genomnya (Onefeli, 2021).  

Penelitian dengan judul “DNA Barcoding Vatica venulosa Koleksi Kebun 

Raya Bogor”, layak untuk dilakukan dan dikembangkan, sehingga diperoleh 

hasil karakterisasi sekuen barcoding V. venulosa menggunakan sekuen rbcL, 

psbA-trnH intergenic spacer, dan ITS, serta menjadi data molekuler yang dapat 

digunakan dalam menentukan strategi konservasi dan referensi untuk penelitian 

selanjutnya.  

 

1.2 Rumusan Masalah 

Vatica venulosa masuk ke dalam kelompok Critically Endangered, saat ini 

belum ada database sekuen V. venulosa pada database online NCBI.  

 

1.3 Tujuan 

Tujuan dilakukanya penelitian ini adalah untuk menyediakan database 

sekuen rbcL, psbA-trnH intergenic spacer, dan ITS dari V. venulosa yang 

dapat digunakan untuk referensi.   

 

1.4 Manfaat Penelitian 

Hasil penelitian ini diharapkan dapat menjadi informasi mengenai database 

DNA Barcoding V. venulosa serta menjadi referensi penelitian selanjutnya.  
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BAB V 

PENUTUP 

4.1 Kesimpulan  

Barcoding Vatica venulosa telah dilakukan, serta telah dideposit ke 

genebank. Dari studi ini dapat diketahui lokus rekomendasi untuk Vatica 

venuloa yang secara spesifik menunjukan separasi antar spesies dengan baik 

dan memisahkan sampai antar spesies adalah lokus tunggal ITS. Penggunaan 

multilokus dapat dikembangkan untuk menunjukan pemisahan yang lebih baik 

serta penambahan database 

 Hasil berupa sekuen DNA V. venulosa berdasarkan sekuen rbcL, psbA-

trnH intergenic spacer, dan multilokus rbcL+ITS, rbcL+psbA-trnH intergenic 

spacer dan psbA-trnH intergenic spacer +ITS, hasil konstruksi pohon filogeni 

menjadi referensi baru dan pengembangan baru dalam identifikasi V. venulosa, 

serta dapat digunakan sebagai referensi.  

4.2 Saran  

Dari proses penelitian DNA barcoding dan hasil yang diperoleh, terdapat 

beberapa saran yang diperhatikan untuk menjadi referensi penelitian 

selanjutnya:  

1. Vatica venulosa merupakan tanaman langka yang memiliki karakteristik 

yang berbeda dengan tanaman lainya, kit isolasi yang direkomendasikan 

adalah KIT GeneJet, namun dibutuhkan modifikasi protokol, modifikasi 

waktu inkubasi sampel pada Buffer RNase A menjadi 20 menit, selain itu 

modifikasi yang dilakukan pada kecepatan sentrifugasi menjadi 1300 rpm, 

Modifikasi pada protokol ini memberikan hasil isolasi DNA V. venulosa 

menjadi lebih banyak dan berkualitas.  

2. Untuk memperoleh hasil contig yang lebih baik dibutuhkan beberapa 

pengulangan pada proses sekuensing, setiap sampel dibuat lebih dari satu, 

sehingga dapat dibandingkan hasil sekuensing yang baik untuk dianalisis 

lebih lanjut. 
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3. Penggunaan multi lokus dapat dikembangkan untuk mengetahui sekuen 

rekomendasi yang dapat mengidentifikasi serta mendeterminasi spesies V. 

venulosa. 

4. Pengembangan pembuatan dan modifikasi pada primer yang digunakan 

dapat memberikan hasil amplifikasi yang lebih spesifik dan memberikan 

keakuratan hasil sekuensing yang lebih baik karena dapat secara spesifik 

menggenal daerah target dari diiginkan   
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