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Abstrak 
 

Genus Rhodobacter merupakan anggota filum Proteobacteria, kelas Alpha proteobacteria, ordo 
Rhodobacterales yang memiliki angota spesies yang mampu untuk hidup pada berbagai jenis habitat 
yang berbeda; padadaratan, air tawar hingga pada air payau dan air asin. Hubungan filogenetik antar 
spesies dalam genus Rhodobacter ditentukan dengan menggunakan informasi sekuen 16S rRNA 
maupun homologi DNA genom.Beberapa molekul yang penting bagi proses kehidupan didalam sel 
bakteri seperti gen rho dan gmk dapat digunakan sebagai alternatif dan pelengkap analisis filogenetik 
yang dilakukan dengan menggunakan sekuen gen 16S rRNA. Konstruksi  pohon filogenetik dilakukan 
berdasarkan sekuen gen 16S rRNA, rho dan gmk dengan metode Neighbor Joining model Jukes-
Cantor untuk mengukur jarak genetik, analisis bootstrap terhadap percabangan pohon filogenetik 
dilakukam dengan menggunakan 1000 pengulangan.Hasil penelitian menunjukkan adanya perbedaan 
topologi dari masing-masing pohon filogenetik yang dikonstruksi dari sekuen gen 16S rRNA, rho dan 
gmk, dimana konstruksi berdasarkan gen 16S rRNA menunjukkan pemisahan yang lebih baik anggota 
genus Rhodobacter berdasarkan habitatnya maupun  anggota genus Rhodobacter terhadap anggota 
genus non-Rhodobacter. 
 
Kata-kata kunci : Genus Rhodobacter, gen 16S rRNA, gen rho, gen gmk, analisis filogenetik  
  
 

PENDAHULUAN 

Genus Rhodobacter adalah anggota filum Proteobacteria, kelas Alphaproteobacteria, ordo 
Rhodobacterales  yang memiliki ciri antaralain; gram negatif, morfologi ovoid atapun tongkat, bersifat 
motil maupun non-motil, membelah diri dengan pembelahan biner dan memiliki membran fotosintesis 
vesikuler (Imhoffet. al., 1984). Spesiesdari genus Rhodobactermemiliki habitat yang bervariasi dari 
lingkungan darat, air tawar hingga lingkungan air laut (Hiraishi dan Ikeda, 1994; Ramana et.al., 2009). 
Hubungan filogenetik antar spesies dalam genus Rhodobacter ditentukan dengan menggunakan 
informasi sekuen 16S rRNA maupun homologi DNA genom (Ramana et.al., 2009; Girijaet.al., 2010). 
Pengembangan metode amplifikasi 16S rRNA dengan metode amplifikasi enzimatik memungkinkan 
untuk mempelajari filogenetik bakteri bahkan tanpa perlu untuk dikulturkan (Weisburg et.al., 1991). 
Sejumlah gen tertentu seperti gen rho yang menyandikan protein faktor terminasi transkripsi rho 

maupun gen gmk yang menyandikan protein guanilat kinase merupakan gen yang berperan penting 
dan dibutuhkan untuk kelangsungan kehidupan hampir semua organisme, digunakan sebagai alternatif  
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maupun pelengkap analisis filogenetik dengan menggunakan gen 16S rRNA. Penelitian ini bertujuan 
untuk mempelajari hubungan filogenetik beberapa spesies anggota genus Rhodobacter berdasarkan 
sekuen gen 16S rRNA, rho dan gmk. 
 

BAHAN DAN METODE 

Sekuen nukleotida untuk gen 16S rRNA, rho dangmk yang digunakan dalam penelitian ini 
diperoleh dari bank data National Center for Biotechnology Information (NCBI) dan berasal dari bakteri 
Rhodobacter sphaeroides ATCC17025, Rhodobacter sphaeroides ATCC17029, Rhodobacter 

sphaeroides WS8N, Rhodobacter sphaeroides 2.4.1, Rhodobacter megalophilus DSM18937, 
Rhodobacterjohrii JA192T, Rhodobacter sp.CZR27, Rhodobacter ovatus JA234, Rhodobacter 

vinaykumarii DSM18714, Rhodobactera estuarii DSM 19945, Rhodobacter maris JA276, Rhodovulum 

sulfidophilum DSM 2351, Rhodopseudomonas palustris HaA2 dan Escherichia coli str.K-12 substr. 
MG1655. Analisis filogenetik dibuat menggunakan MEGA 5 (Tamura et.al., 2011) danmetodeNeighbor 

Joining (Saito andNei, 1987) dan model Jukes-Cantor (Jukes and Cantor, 1969).Analisis bootstrap 
terhadap percabangan pohon filogenetik dilakukam dengan menggunakan 1000 pengulangan. 
Pensejajaran sekuen dilakukan dengan menggunakan Clustal-W (Thompson et.al., 1994). 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN  

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1. Pohon filogenetik berdasarkan analisis sekuens gen rho. Skala mengindikasikan 
jarak genetik. 
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 Hasil konstruksi pohon filogenetik berdasarkan sekuen gen rhomenunjukkan terpisahnya 
anggota genus Rhodobacter menjadi dua kelompok, yaitu R. megalophilusDSM 18937, R.sphaeroides 
ATCC 17029, R.sphaeroides 2.4.1, R.sphaeroides WS8N, R.johrii JA 192, R. ovatus JA234, 
Rhodobactersp.CZR27, R. sphaeroides ATCC 17025 yang meruapakan kelompok spesies 
Rhodobacter yang didup pada habitat daratan dan air tawar, dan kelompok Rhodobacter yang hidup 
pada air payau dan asin yaitu Rhodobacter vinaykumarii DSM 18714, Rhodobacter aestuarii DSM 
19945 dan Rhodobactermaris JA 276 (Gambar 1). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 2. Pohon filogenetik berdasarkan analisis sekuen gen gmk. Skala mengindikasikan 
jarakgenetik. 

 
Pohon filogenetik yang dikostruksi berdasarkan sekuen gen gmk menunjukkan pemisahan 

anggota genus Rhodobacter menjadi dua kelompok, yaitu R. megalophilus DSM 18937, R.sphaeroides 
ATCC 17029, R.sphaeroides 2.4.1, R.sphaeroides WS8N, R.johrii JA 192, R. ovatus JA234, 
Rhodobactersp.CZR27, R. sphaeroides ATCC 17025 yang merupakan kelompok spesies Rhodobacter 
yang didup pada habitat daratan dan air tawar, dan kelompok Rhodobacter yang hidup pada air payau 
dan asin yaitu Rhodobacter aestuarii DSM 19945 dan Rhodobactermaris JA 276 tanpa Rhodobacter 

vinaykumarii DSM 18714 (Gambar 2).Anggota genus Rhodovulum dan Rhodopseudomonas juga 
mengelompok kedalam kelompok genus Rhodobacter. 
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Gambar 3. Pohon filogenetik berdasarkan analisis sekuen gen 16S rRNA. Skala 
mengindikasikan  jarak genetik. 

 

Gambar 3 menunjukkan struktur pohon filogenetik berdasarkan sekuen gen 16S rRNA dimana 
anggota genus Rhodobacterdipisahkan dalam dua kelompok berdasarkan habitatnya, kedua kelompok 
tersebut juga memisah dari  anggota genus non-Rhodobacter yang lain. 

Hasil analisis filogenetik menunjukkan bahwa semua semua spesies angggota  genus 
Rhodobacter terpisah kedalam kelompok berdasarkan habitatnya yaitu kelompok yang hidup pada 
daratan dan air tawar dan kelompok yang hidup pada air payau dan air asin, meskipun demikian 
terdapat perbedaan topologi antara pohon filogenetik yang dibentuk berdasarkan sekuen gen rho 
dengan pohon filogenetik yang dibentuk berdasarkan sekuen gen gmk. 

Protein rho berperan penting dalam mekanisme utama penghentian transkripsi pada bakteri 
(Richardson, 2003) dan guanilat kinase merupakan enzim kunci dalam sintesis nukleorida guanin, 
dengan mengkatalisis konversi guanosine monophosphate (GMP) menjadi guanosine monophosphate 
(GMP) (Nomura et al., 2014).Pohon filogenetik yang dibentuk berdasarkan sekuen gen rho memiliki 
pemisahan yang lebih jelas antar kelompok yang hidup pada habitat yang berbeda dibandingkan pohon 
filogenetik yang dibentuk berdasarkan sekuen gen gmk. Pada pohon filogenetik yang dibentuk 
berdasarkan sekuens gen gmk, Rhodobacter vinaykumariiDSM 18714 tidak termasuk ke dalam 
kelompok yang hidup pada habitat air payau dan asin. 
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Persentase nilai bootstrap pada pohon filogenetik  berdasarkan sekuens gen gmkrelatif lebih 

kecil dibandingkan pohon filogenetik berdasarkan sekuen gen rho dan 16S rRNA. Secara umum pohon 
filogenetik yang dibentuk berdasarkan sekuen gen 16S rRNA menunjukkan pemisahan yang lebih jelas 
kelompok anggota genus Rhodobacter yang hidup pada habitat yang berbeda, demikian juga anggota 
genus Rhodobacter terhadap anggota genus non Rhodobacter yang lain dari kelas 
Alphaproteobacteria (Rhodovulum sulfidophilumDSM 2351 dan Rhodopseudomonas palustris HaA2) 
maupun terhadap Escherichia coli str.K-12 substr. MG1655, meskipun demikian pohon filogenetik 
berdasarkan sekuen gen rho lebih baik dalam pemisahan antar spesies anggota genus Rhodobacter 
yang hidup pada daratan dan air tawar dibandingkan pada pohon filogenetik yang dibentuk 
berdasarkan sekuen 16S rRNA. Faktor rho diperkirakan bersifat esensial untuk bakteri gram negatif, 
seperti Rhodobacter sphaeroides danEscherichia coli tetapi tidak untuk bakteri gram positif seperti 
Bacillus subtilis(Gomelsky dan Kaplan, 1996) meskipun demikian jarak genetik pada pohon filogenetik 
berdasarkan sekuen gen rholebih besar dibandingkan pada pohon filogenetik berdasarkan sekuen 16S 
rRNA. 

 

KESIMPULAN 

 Konstruksi pohon filogenetik berdasarkan sekuen gen 16S rRNA, rho dan gmk menunjukkan 
adanya perbedaan topologi pohon filogenetik yang dihasilkan. Dibandingkan dengan pohon filogenetik 
yang dibentuk berdasarkan sekuen gen rho dan gmk, pohon filogenetikyang dibentuk berdasarkan 
sekuen gen 16S rRNA menunjukkan pemisahan yang lebih jelas antar kelompok anggota genus 
Rhodobacter yang hidup pada habitat yang berbeda dan dengan spesies yang berasal dari genus yang 
lain.  
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