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ABSTRACT

The rhizosphere is a biologically active zone of the soil around plant roots that contains soil-borne microbes

including bacteria and fungi.

The microbes were isolated from rhizosphere soil roots of Java ginseng. The

population of microbes was estimated by plate count method. The isolates were identified based on a great variety
of morphological, and cultural characteristics. The total of rhizosphere soil microbe population were
20.91(10¢ cfu.gsoils) and showed that 12 isolates of bacteria, 15 isolates of actinomycetes, and 10 isolates of fungi
which were found in all of soil samples. The molecular analysis of the ribosomal genes showed that the bacterial
isolate, actinomycetes and fungi were closely related to of Staphylococcus sp. DGM (JF923460), Streptomyces avidinii
(EU593640) and fungi Aspergillus niger (HQ379853), respectively.
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PENDAHULUAN

Tanah merupakan habitat kompleks sebagai
tempat terjadinya interaksi berbagai macam
bakteri, fungi, protozoa dan alga. Mikrobia
ditemukan hidup secara bebas atau menempel
pada permukaan partikel-partikel tanah, tetapi
sebagian besar bakteri tanah melakukan interaksi
dengan akar-akar tanaman yang dikenal dengan
istilah rizosfer. Rizosfer seringkali dibagi menjadi
endorizosfer, rizoplan dan ektorizosfer, yaitu yang
berkaitan dengan bagian jaringan akar, per-
mukaan akar dan yang berasosiasi dengan akar
(Lynch, 1990).

Pengaruh rizosfer menggambarkan fenome-
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na yang terjadi sebagai interaksi antara tanah,
biomassa dan aktivitas mikrobia yang meningkat
sebagai akibat dari eksudasi senyawa-senyawa
yang dihasilkan oleh akar tanaman (Berg et al.,
2005). Interaksi yang amat kompleks tersebut
terjadi di dalam rizosfer yaitu, interaksi antara
patogen tanah dan antagonisnya menjadi bagian
yang sangat penting untuk ketersediaan nutrisi
dan kesehatan tanaman (Whipps, 2001).

Penelitian menunjukkan bahwa konsentrasi
mikrobia yang ditemukan disekitar akar tanaman
umumnya lebih besar dibanding disekitar tanah
karena daerah tersebut mendukung laju
pertumbuhan dan aktivitas mikrobia yang lebih
tinggi dibanding dengan daerah yang jauh dari
akar. Alasan utama yang dapat diterima adalah
meningkatnya laju ketersediaan senyawa organik
terlarut yang berasal dari eksudasi akar tamanan.
Dalam hal ini yang menjadi tipikal adalah
senyawa monomer karbohidrat, asam amino dan
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gula-gula, tetapi komposisi dan jumlah eksudat
akar sangat tergantung pada spesies tanaman dan
kondisi abiotik seperti kandungan air dan suhu
(Soderberg & Baath, 1998).

Mikrobia rizosfer meningkatkan eksudasi
akar melalui pembentukan hormon tanaman atau
secara langsung melalui kerusakan fisik akar
(Grayston et al., 1996). Secara umum, rizosfer kaya
nutrisi secara alami melakukan kolonisasi oleh
kemanfaatan mikrobia baik bakteri maupun fungi
patogen yang berpengaruh pada pertumbuhan,
perkembangan dan produktivitas tanaman.
Beberapa interaksi antara bakteri, fungi dan akar
dapat berupa manfaat, kerugian atau pengaruh
netral terhadap tanaman yang sangat tergantung
pada tipe interaksi simbion serta kondisi tanah
(Smolander & Sundman, 1987).

Penelitian ini bertujuan untuk melakukan
kajian populasi dan karakterisasi isolat mikrobia
yang ditemukan pada rizosfer akar tanaman
ginseng jawa berdasarkan gen ribosomal.

METODE PENELITIAN
Sampling tanah
Sampel penelitian diambil di lahan

perkebunan masyarakat di Kabupaten Sidrap
Sulawesi Selatan. Tanah permukaan di sekitar
kanopi tanaman digali sedalam 2 cm dan dibuang.
Sampel tanah diambil pada kedalaman 10 cm dari
permukaan tanah dekat daerah perakaran
tanaman ginseng jawa. Tanah diambil dengan
menggunakan bor besi (P=1cm) yang sebelumnya
disterilisasi dengan memanaskan di atas api
lampu spirtus. Sampel tanah dimasukkan ke
dalam plastik polietilen steril dan disimpan pada
suhu 4°C sebelum digunakan. Sampel tanah
diambil pada beberapa titik lalu dikompositkan
dan selanjutnya digunakan sebagai sampel untuk
penelitian selanjutnya.

Isolasi mikrobia rizosfer

Isolasi mikrobia dilakukan dengan metode
cawan permukaan (spread plate), sebanyak 1g
tanah disuspensikan ke dalam 100 mL akuades
steril lalu dishaker selama 30 menit pada

kecepatan 150 rpm. Suspensi tanah dilakukan
pengenceran bertingkat sampai 10-¢. Sebanyak 0,1
mL suspensi tanah disebar pada permukaan
media agar cawan dengan menggunakan hocky
stick steril. Isolasi dilakukan pada beberapa jenis
media bergantung jenis mikrobia yang diduga ada
dalam sampel tanah tersebut. Untuk isolasi bakteri
digunakan media Tryptic Soy Agar dan isolasi
kelompok Actinomycetes digunakan media Starch
Nitrate Agar [(20 g soluble starch, 0,5 g NaCl, 1 g
KNO;, 0,5 g KoHPO4.3HXO, 0,5 g MgSO..7Hx0,
0,01 g FeSO4.7H>O, 20 g agar, 1000 mL aquades
(pH 7,2-7,4) sebelum sterilisasi], sedangkan isolasi
fungi digunakan media Malt Extract Agar. Cawan
diinkubasi pada suhu 30°C selama 7 hari untuk
menentukan jumlah bakteri dan fungi, sedangkan
untuk  kelompok  Actinomycetes dilakukan
inkubasi selama 21 hari. Penentuan jumlah
mikrobia dalam sampel digunakan replikasi
sebanyak 3 kali.

Perhitungan jumlah mikrobia pada setiap
cawan mengacu pada metode Standard Plate Count
(cfu/g tanah). Isolasi mikrobia yang menunjukkan
koloni yang berbeda pada setiap cawan dilakukan
pada media yang sama secara berulang-ulang
sampai  diperoleh  koloni tunggal yang
menunjukkan kemurnian isolat. Isolat yang telah
murni distreak pada media agar miring untuk
digunakan sebagai stok penelitian selanjutnya.

Karakterisasi isolat

Semua isolat yang diperoleh dilakukan
karakterisasi secara morfologi melalui analisis
mikroskopik. Pengamatan mikroskopik isolat
bakteri dilakukan melalui pengecatan sederhana
menggunakan metilen blue untuk mengetahui
bentuk sel bakteri, sedangkan pengamatan
mikroskopik sel Actinomycetes kelompok genera
Streptomyces dan fungi dilakukan setelah dibuat
slide culture. Karakterisasi koloni Actinomycetes
dilakukan melalui analisis pembentukan warna
(color grouping) pada media ISP3 (oatmeal agar).
Isolat terpilih dilakukan analisis fisiologi
(biokimiawi) lebih lanjut serta analisis gen
ribosomal untuk penentuan filogenetik dari isolat
terpilih.
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Analisis filogenetik isolat terpilih

Masing-masing isolat terpilih yang mewakili
kelompok bakteri, actinomycetes dan fungi
dilakukan analisis sekuen gen ribosomal. Isolat
actinomycetes ditumbuhkan selama 5 hari pada
suhu 30°C dalam 100 mL media ISP2 pada labu
erlenmeyer 500 mL dan diberi agitasi (100 rpm),
sedangkan isolat fungi menggunakan media
Potato Dextose Broth. Selanjutnya untuk isolat
bakteri ditumbuhkan ke dalam media Nutrient
broth selama 24 jam pada suhu 37°C. Biomassa
diunduh dengan menggunakan sentrifugasi pada
kecepatan 5.000 rpm selama 20 menit. Pelet yang
diperoleh dicuci dua kali dengan aquabides.
Selanjutnya pelet tersebut digunakan untuk
ekstraksi DNA dengan mengikuti langkah sebagai
berikut: sampel dicampur dalam 800 pL larutan
lisis cair (100 mmol/L Tris-HCl, pH7; 20 mmol/L
EDTA; 250 mmol/L NaCl; 2% m/v SDS; 1 mg/mL
Lysozim), 5 pL larutan 50 mg/mL RNAse
ditambahkan, selanjutnya suspensi diinkubasi
pada suhu 37°C selama 60 menit.

Setelah itu ditambahkan 10 pL larutan
proteinase K (50 mg/mL) dan larutan lisis
diinkubasi pada suhu 65°C selama 30 menit. Lisat
diekstraksi dengan fenol dengan volume yang
sama dan disentrifugasi pada kecepatan 13.000
rpm selama 10 menit. Lapisan cairan (supernatan)
diekstraksi kembali dengan fenol (50%-50% v/v),
kemudian dengan kloroform (50%-50% v/v).
DNA diperoleh dari fase cair melalui penambahan
NaCl (150 mmol/L konsentrasi akhir) dan 2 kali
volume etanol 95% v/v dingin sebelum
disentrifugasi.  Presipitat DNA  dibersihkan
dengan 50 pL etanol 70% v/v, lalu disentrigasi
(13.000 rpm 10 menit), diresuspensi dengan 50 pL
buffer TE (10 mmol/L Tris-HCI pH 7,4; 1 mmol/L
EDTA, pH 8) dan disimpan pada suhu -20°C.
Kemurnian larutan DNA di cek dengan meng-
gunakan spektrofotometer pada Axo dan Ao nm,
jumlah DNA diukur pada A2e0 nm.

Amplifikasi Sekuen 16S rRNA

Sekuen gen 16S rRNA untuk bakteri dan
Actinomycetes diamplifikasi dengan mengguna-
kan metode PCR dengan Tag DNA Polimerase dan

primer 27f (5’AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3')
dan 1492r (5GGTTACCTTGTTACGACTT-3).
Kondisi termal siklus diatur sebagai berikut:
denaturasi DNA target pada suhu 96°C selama 3
menit dilanjutkan dengan 30 siklus pada suhu
940C selama 1 menit, annealing primer pada suhu
56°C selama 1 menit, dan ekstensi primer pada
suhu 72°C selama 5 menit. Pada akhir siklus,
reaksi pencampuran diatur pada suhu 72°C
selama 5 menit dan selanjutnya didinginkan pada
suhu 4°C.

Sekuen gen 185 rRNA untuk kelompok
fungi diamplifikasi dengan menggunakan metode
PCR dengan Tag DNA Polimerase dan primer 18F
(6" CTTGTAAACCGCGTCGTGATG-3) dan 18R
(6" GACGTAATCAACGCGAGCTGAT-3). Kondi-
si termal siklus diatur sebagai berikut: denaturasi
DNA target pada suhu 95°C selama 3 menit
dilanjutkan dengan 30 siklus pada suhu 94°C
selama 1 menit, annealing primer pada suhu 54°C
selama 1 menit, dan ekstensi primer pada suhu
72°C selama 5 menit. Pada akhir siklus, reaksi
pencampuran diatur pada suhu 72°C selama 5
menit dan selanjutnya didinginkan pada suhu 4°C.

Hasil amplifikasi PCR dideteksi dengan
menggunakan gel elektroforesis agaros dan
divisualisasi dengan UV flouroscen setelah diberi
warna dengan etidium bromida.

Data sekuen gen 165 rRNA dan 185 rRNA
isolat terpilih dilakukan alignment sequence dengan
menggunakan program CLUSTAL-X versi 1.6
(Thompson et al., 1997). Pohon filogeni dikon-
struksi dengan membandingkan sekuen gen yang
diperoleh dari Genebank DNA database
(http:/ /www.ncbi.nlm.nih.gov/).

Pohon filogeni dikonstruksi  dengan
menggunakan program Phylip versi 3.5 dengan
algoritma neighbour joining (Saitou & Nei, 1987).
Pohon filogeni divisualisasi dengan program
Treeview. Posisi akar pada pohon tanpa akar
(unrooted)  ditentukan  berdasarkan metode
neighbour joining. Selanjutnya matrik similaritas
dan perbedaan jumlah nucleotida gen ribosomal
antar tipe spesies dari database dianalisis dengan
program Phydit (The Phylogenetic Moleculaer
Sequences Editor) versi 3,0 (Chun, 1999).
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HASIL DAN PEMBAHASAN

Populasi mikrobia

Hasil analisis jumlah mikrobia yang dicuplik
pada sampel tanah rizosfer tanaman ginseng jawa
menunjukkan bahwa ada 20,91 (10¢ cfu.g tanah)
total jumlah dari 3 jenis mikrobia. Bakteri
merupakan kelompok mikrobia yang menunjuk-
kan jumlah terbesar dan sebaliknya yang paling
kecil adalah kelompok fungi (Gambar 1).
Kelompok Actinomycetes diperoleh jumlah yang
lebih banyak dibandingkan dengan fungi. Hal ini
menunjukkan bahwa daerah rizosfer tanaman
ginseng merupakan habitat yang cocok untuk
pertumbuhan berbagai jenis mikrobia. Penelitian
tentang keragaman mikrobia pada daerah rizosfer
beberapa jenis tanaman khususnya yang bernilai
medis (pengobatan) telah dilaporkan oleh
Karthikeyan et al. (2008). Populasi mikrobia pada
daerah rizosfer jauh lebih besar dibandingkan
dengan daerah nonrizosfer pada 4 tumbuhan

25 23,78 21,62 20,91
= — 17,32
g2 T
=10 [
& 5
< 0 || mTSA
= =SNA
= o « N =
= & (2 >
7] < x& - o~
é <& & <& ~ i MEA
=, _(\o@
£ &
&

Kelompok Mikrobia

Gambar 1. Populasi kelompok mikrobia berdasarkan
jenis media.

bernilai medis. Jumlah populasi mikrobia yang
ditemukan tersebut tidak berbeda jauh dengan
hasil penelitian yang dilaporkan pula oleh Macrae

et al, (2000) vyaitu Dberkisar antara 16,64-
23,33 (10¢ cfu.g ! tanah).
Karakterisasi koloni

Hasil  karakterisasi morfologi  secara
mikroskopik terhadap koloni bakteri yang
diperoleh menunjukkan adanya perbedaan

karakter yang cukup besar diantara kelompok
bakteri tersebut (Tabel 1). Perbedaan ini belum
dapat dipastikan dalam kelompok genera atau
spesies. Meski demikian data ini dapat
disimpulkan bahwa keragaman bakteri pada
daerah rizosfer tumbuhan ginseng jawa cukup
tinggi. Menurut Marschner et al. (2002) bahwa
bakteri ditemukan pada beberapa tipe tanah
namun populasinya dapat saja bervariasi
tergantung pengaruh tekstur atau substrat organik
yang ada dalam tanah tersebut. Kemampuan
beradaptasi dalam lingkungan rizosfer dapat pula
disebabkan oleh banyaknya eksudat yang
disekresikan oleh tanaman yang menguntungkan
untuk pertumbuhan mikrobia tersebut.

Hasil kajian ini menunjukkan pula bahwa
bakteri Bacillus spp mendominasi populasi
kelompok bakteri yang ditemukan pada rizosfer
tanaman ginseng jawa tersebut. Hasil ini sejalan
yang dilaporkan oleh Felske et al. (1998) bahwa
kajian molekuler yang dilakukan menunjukkan
komunitas rizobakter tanah didominasi oleh
kelompok bakteri Bacillus aerobik pembentuk

Tabel 1. Karakteristik koloni dan karakter mikroskopik isolat bakteri.

Karakteristik koloni setelah 5 hari pada media TSA

Kode Ukuran  Permukaan koloni Pinggir Warna koloni Ka}rakterlst'lk Identifikasi dugaan
isolat : mikroskopik genus
(mm) koloni
BGJ1 2 Convex rugose Lobate Putih Batang rantai Streptobacillus sp
BGJ2 4 Convex rugose Crenate Kuning muda  Batang panjang Bacillus sp
BGJ5 4 Convex rugose Fimbriate Kuning tua Bulat rantai Streptococcus sp
BGJ6 2 Convex rugose Lobate Krem Batang pendek Bacillus sp
BGJ9 6 Convex Fimbriate Merah muda Batang pendek Serratia sp
BGJ16 4 Convex Entire Kuning Tandan anggur Stapylococcus sp
BGJ18 7 Convex Entire Putih Tandan anggur Staphylococcus sp
BGJ21 3 Convex rugose Entire Putih susu Batang Pseudomonas sp
BGJ23 4 Convex fimbriate =~ Lobate Kecoklatan Batang pendek Bacillus sp
BGJ24 3 Fulfinate Crenate Kuning Bulat sendiri-sendiri ~ Micrococcus sp
BGJ25 6 Convex rugose Lobate Kuning Batang panjang Bacillus sp
BGJ27 5 Convex rugose Lobate Abu-abu Batang panjang Bacillus sp
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Table 2. Karakteristik koloni dan karakter mikroskopik isolat Actinomycetes.

Kode Karakteristik koloni setelah 7 hari pada media ISP3 Karakteristik mikroskopik Identifikasi dugaan
isolat Ukuran Miselium Miselium Pigmen genus
(mm) udara substrat terlarut
AGJ3 2 - - Kuning Bulat Micromonospora sp
AGJ4 2 Abu-abu Coklat - Rantai spora spiral Streptomyces sp
AGJ5 3 Putih Abu-abu - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ8 5 Coklat Coklat tua - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ11 4 Putih Coklat Kuning Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ12 4 Abu-abu Abu-abu Coklat Rantai spora lurus Streptomyces sp
AGJ14 7 Abu-abu Coklat - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ15 5 Putih Coklat abu-abu - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ16 2 Kuning Coklat - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ17 3 Putih Coklat - Rantai spora lurus Streptomyces sp
AGJ19 4 Coklat Hitam Merah Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
muda
AGJ21 4 Putih Abu-abu - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ23 5 Coklat muda Coklat tua - Rantai spora lurus Streptomyces sp
AGJ27 7 Abu-abu Coklat muda - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp
AGJ31 6 Abu-abu - Spiral dan rantai spora memanjang Streptomyces sp

Table 3. Karakteristik koloni dan karakter mikroskopik isolat fungi

Kode isolat Karakteristik koloni setelah 5 hari pada media MEA Identifikasi dugaan genus
Ukuran (mm) Warna koloni
FGJ1 5 Abu-abu Aspergillus sp
FGJo6 7 Hitam Aspergillus sp
FGJ13 7 Hijau tua Penicillium sp
FGJ14 6 Coklat Penicillium sp
FGJ15 5 Kuning Aspergillus sp
FGJ17 5 Putih Fusarium sp
FGJ22 5 Oranye Cladosporium sp
FGJ23 8 Abu-abu Aspergillus sp
FGJ27 8 Hitam Aspergillus sp
FGJ27 2 Putih Saccharomyces sp
spora. spp disebabkan oleh kemampuan tumbuh yang
Hal yang berbeda ditunjukkan oleh cepat dan memiliki keragaman metabolit sehingga

kelompok Actinomycetes seperti tertera pada
Tabel 2. Secara umum genus Streptomyces spp
menunjukkan jumlah paling dominan dari seluruh
isolat yang ditemukan tumbuh pada media isolasi.
Kelompok ini ditandai dengan koloni yang
menyerupai beludru setelah berumur satu minggu
akibat pembentukan rantai spora. Lee & Hwang
(2002) mendapatkan 50% dari 1510 actinomycetes
yang diisolasi dari berbagai lokasi di Korea adalah
Streptomyces spp. Hal yang sama dilaporkan oleh
Lemriss et al. (2003) bahwa genus Streptomyces
merupakan genus yang paling dominan dari
semua sumber actinomycetes yang mencapai 49%
dari 54 isolat menunjukkan aktivitas sebagai
antifungi. Dominansi populasi yang ditunjukkan
oleh actinomycetes khususnya genus Streptomyces

mampu melakukan adaptasi dan kompetisi di
lingkungan atau habitatnya.

Kelompok fungi yang ditemukan umumnya
adalah kelompok multiseluler sedangkan satu
koloni yang diidentifikasi sebagai kelompok
uniseluler (Tabel 3). Hasil karakterisasi fungi
menunjukkan adanya perbedaan karakter yang
ditemukan. Identifikasi parsial ini belum dapat
dijadikan acuan untuk menentukan kelompk
genera atau spesies dari fungi yang berbeda.
Secara umum kemampuan adaptasi fungi
kelompok multiseluler lebih tinggi dibandingkan
dengan wuniseluler. Hal ini disebabkan oleh
pembentukan miselium dan spora yang cepat
yang memungkinkan dapat mendominasi baik
substrat maupun populasi.
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Karakterisasi dan analisis filogenetik isolat
terpilih

Hasil karakterisasi isolat terpilih dari bakteri
dengan kode isolat BGJ18 menunjukkan kesamaan
morfologi sel dengan genera Staphylococcus sp,
yaitu sel berbentuk bulat tandan anggur. Hasil
amplifikasi gen 165 rRNA menunjukkan hasil
yang bersesuaian dengan strain acuan yaitu
Staphylococcus sp. DGM. Hal ini menunjukkan
bahwa isolat BGJ18 memiliki kedekatan secara
genetik dengan strain acuan tersebut. Selanjutnya
untuk isolat dengan kode AGJ15 menunjukkan
karakter koloni genera Streptomyces spp yang
ditandai dengan morfologi ranta spora spiral.
Hasil amplifikasi gen 165 rRNA menunjukkan
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hasil yang bersesuaian dengan strain acuan yaitu
S. avidinii (EU593640).

Berdasarkan jumlah nukleotida yang
berbeda dari kedua isolat bakteri dan Actino-
mycetes terpilih (BGJ18 dan AGJ15), maka terlihat
bahwa pada Tabel 4 (similaritas) jumlah nukleo-
tida antara isolat BGJ18 dengan Staphylococcus sp.
DGM ada 7 dari 1387. Selanjutnya perbedaan
antara S. djakartensis (HQ909758) dengan S. avidinii
(EU593640) yang berbeda 1 dari 1441 sudah
menunjukkan sebagai spesies yang berbeda. Oleh
karena itu, maka kedua isolat mikrobia terpilih
tersebut dapat dinyatakan status kebaruannya.
Hal yang sama ditunjukkan oleh isolat fungi FGJ6
yang memiliki ciri morfologi mirip dengan genera

Sraphviococcus sp. DGM (JF923460)

Sraphviococcus hominis AJT17375

Sraphviococcus epidermidis EU3T9310

86

BGJ18

Lyvsinibacillus fusiformis HQ610620

94

Paenibacillus macerans AB0O73196

AGJ15
10

10

10

10

Strepromvees gevsiriensis HQ909762

Streptontvees maritinnes AF233338

Strreptomvcees djakartensis HQ909758

Srrepromyces avidinii EUS93640

100

100

Entrerobacter aerogenes AB244436

52 [ Aspergillus nigerr HQ379853
FGJe6

Peiromyvees alliccens AB002071

Talaromycees leveerianis AY 526487

99
Penicillivin griseoftehuin EF608151

99 Penicillitnn exparnswm AB0O28137
Penicillitnn sp NJ-F4 (GU190185)

93 |= Baciilus endophvticus AF295302

|= Baciilus subriiis AJ276351

Gambar 2. Pohon filogeni yang dikonstruksi berdasarkan algoritma Neighbour-joining (Saitou & Nei, 1987) yang
menunjukkan hubungan kekerabatan antara strain mikrobia rizosfer terpilih dengan strain acuan atas dasar
sequence gen 165 rRNA dan 185 rRNA. Angka pada percabangan mengindikasikan nilai bootstrap (%) berdasarkan
analisis Neighbour-joining dengan 1000 kali replikasi. Tanda panah mengindikasikan perkiraan posisi akar pohon
filogeni. Jarak skala mengindikasikan jumlah perubahan yang diharapkan 1 per 100 nukleotida per posisi sequence

gen ribosomal (Hahn et al., 1999).
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Tabel 4. Nilai similaritas (%) dan jumlah nukleotida berbeda dalam sequence gen 165 rRNA dan 185 rRNA
antara isolat terpilih dengan strain acuan (database Genebank).

n 0 3 8 3 - g)

“g-% © § o <3 =) <3 o % » © 8™

g5 E£_3 g g 8,5 Sg% =8

252 2Eg 22 3 3 2E8 883 B2 o

£E3 £32 3 5.2 3 §E5 283 &3 3

52T BHBao I 5H BT @ Hr2<d aTa< 2T 2
Streptomyces djakartensis 99.93 1/1441 12/1409  285/1415 273/1353 315/1416 676/1132  399/664
Streptomyces avidinii 100.00 12/1414  286/1439 272/1353 288/1463 317/1423 675/1129 399/664
AGJ15 91.22 91.30 364/1398 340/1345 364/1398 380/1391 672/1116 401/664
Staphylococcus sp. DGM 79.97 80.13 73.96 7/1387 0/1482 336/1449  675/1150 391/662
BGJ18 79.94 79.90 74.72 99.50 7/1387 318/1372  637/1082  391/662
Staphylococcus hominis 80.08 80.31 73.96 100.00 99.50 338/1457 689/1168 391/662
Enterobacter aerogenes 77.79 77.72 72.68 76.81 76.82 76.80 709/1147  407/661
Aspergillus niger 40.21 40.21 39.78 41.30 41.13 41.01 38.19 15/698
FGJ6 39.91 39.91 39.61 40.94 40.94 40.94 38.43 97.85

Aspergillus spp, maka hasil analisis gen ribosomal
tersebut menunjukkan kesesuaian dengan hasil
sekuensing dan analisis filogenetik dengan strain
acuan Aspergilluas niger HQ379853 (Gambar 2).

KESIMPULAN

Keragaman mikrobia pada tanaman ginseng
jawa cukup tinggi dengan populasi bakteri yang
lebih besar dibandingkan kelompok Actino-
mycetes dan fungi. Karakterisasi secara molekular
dari gen ribosomal menunjukkan bahwa isolat
bakteri terpilih merupakan genera yang memiliki
kekerabatan secara evolusioner dengan Staphylo-
coccus sp. DGM (JF923460), isolat Actinomycetes
dengan Streptomyces avidinii (EU593640) dan fungi
dengan Aspergillus niger (HQ379853).
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