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➢ DNA barcoding: towards an inventory 

                                    of life 

➢A DNA barcode is a short gene sequence taken 

   from a standardized portion of the genome, used  

    to identify species 

What is DNA Barcoding 

➢ A way of identifying samples based on a short 

    standardized gene‐region 

➢ Keywords : Identify , Samples , Species , Gene ,

                         Short , Standardized



DNA BAR-CODE FOR IDENTIFICATION OF

MICROBIAL COMMUNITIES

➢ new molecular techniques have enabled scientist for robust 
identification of species. 

➢ DNA barcode system provides authentic species
identification in large number without delay and error.

➢ Several gene markers have been used for the identification 
of diverse microbial communities in DNA barcoding system. 

➢ For the identification of bacteria, 16S rRNA gene is an 
important marker. 

➢ There is no specific marker for virus.→ outer core protein 
and K-mer based barcode system for identification of blue 
tongue virus (BTV) and human enterovirus (HEVs), 
respectively







HOW DO WE ESTIMATE BACTERIAL COMMUNITY

COMPOSITION ? 

DNA extraction

Primer design 

and PCR

TA cloning

Library 

screening

 Streptomyces nodosus AAK73514 I
 Streptomyces nodosus AAK73514 V
 Streptomyces noursei AF263912 IV
 Streptomyces noursei AF263912
 Streptomyces natalensis AJ278573 V

 Streptomyces natalensis AJ278573 III
 Streptomyces natalensis AJ278573 IV
 Streptomyces natalensis AJ278573 I

 Streptomyces noursei AF263912 I
 Streptomyces natalensis AJ278573 VI

 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 I
 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 VI
 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 V
 Streptomyces natalensis AJ278573 II
 Streptomyces nodosus AAK73514 III
 Streptomyces nodosus AAK73514 VI
 Streptomyces nodosus AAK73514 II

 Streptomyces nodosus AAK73514 IV
 Streptomyces noursei AF263912 III

 Streptomyces noursei AF263912 II
 Streptomyces noursei AF263912 V
 Streptomyces noursei AF263912 VI
 Streptomyces nanchangensis AF521085 II

 Streptomyces cinnamonensis AF440781 II
 Streptomyces natalensis AJ132222 I

 Streptomyces natalensis AJ132222 II
 Streptomyces caelestis AF016585 II

 Streptomyces caelestis AF016585 III
 Streptomyces hygroscopicus AAF86396 V

 Streptomyces hygroscopicus AAF86396 IV
 Streptomyces hygroscopicus AAF86396 II

 Streptomyces hygroscopicus AAF86396 III
 Streptomyces venezuelae T17409 II

 Streptomyces avermitilis BAB69303 II
 Streptomyces sp. HK803 AAQ84157 II

 Streptomyces sp. HK803 AAQ84157 I
 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 II
 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 III

 Streptomyces sp. FR-008 AY310323 IV
 Streptomyces natalensis AJ132222 III
 Streptomyces natalensis AJ132222 IV
 Streptomyces avermitilis BAB69303 III

 Streptomyces halstedii BAD08359 III
 Streptomyces halstedii BAD08359 II

 Streptomyces noursei AF263912 VII
 Streptomyces fradiae AAB66504 II

 Streptomyces antibioticus AF220951 II
 Streptomyces antibioticus AF220951 III

 Streptomyces venezuelae T17409 III
 Streptomyces venezuelae T17409 I

 Streptomyces coelicolor A3 NP 733695 I
 Streptomyces antibioticus AF220951 I

 Streptomyces nanchangensis AF521085 I
 Streptomyces cinnamonensis AF440781 I

 Streptomyces griseoruber AY196994 I
 Micromonospora griseorubida AB017641 I
 Micromonospora griseorubida AB089954 I

 Streptomyces fradiae AAB66504 I
 Streptomyces caelestis AF016585 I
 Saccharopolyspora erythraea AY330485 I

 Saccharopolyspora spinosa AY466441 I
 Streptomyces avermitilis AB070949 I
 Streptomyces avermitilis AB070949
 Streptomyces avermitilis BAB69303 I99
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analysis

Comparison to other 

samples – hypothesis 

testing





































ANALISIS SEKUENSING 16S RRNA DI 

BIDANG MIKROBIOLOGI

➢ Gen 16S ribosomal RNA (16S rRNA) memiliki daerah

yang conserved (lestari) → Polymerase Chain Reaction 

(PCR) dan analisis sekuensing →untuk taksonomi, 

filogeni dan keanekaragaman antar spesies.

➢ Gen ada hypervariable region yang merupakan ciri

khas tiap mikroorganisme. 

➢ Analisis sekuensing gen 16S rRNA → di bidang

mikrobiologi. 

➢ Metode molekuler ini → cepat dan akurat dalam

mengidentifikasi bakteri patogen dan memiliki

keunggulan dibandingkan metode mikrobiologi

konvensional.→ untuk mikroorganisme yang tidak bisa

dikultur



➢ Sebagian besar prokariot memiliki 3 jenis rRNA, yaitu

5S, 16S dan 23S. 

➢ Gen 16S dan 23S rRNA memiliki ukuran yang cukup

untuk dianalisis. 

➢ Gen 16S rRNA sekitar 1550 pb dan sekitar 500 basa di 

bagian ujung sekuens adalah daerah yang disebut

dengan hypervariable region.

➢ Gen 16S rRNA → salah satu gen yang telah

dikarakterisasi → digunakan untuk identifikasiM.O

➢ Ribuan sekuens dari berbagai isolat klinis dan dari

lingkungan telah terkumpul di satu database yaitu

National Center for Biotechnology Information (NCBI) 

yang dapat diakses pada www.ncbi.nlm.nih.gov, 

➢ Ribosomal Database Project yang dapat diakses di 

www.cme.msu.edu/RDP/html/index.html. 



APLIKASI ANALISIS SEKUENSING 16S RRNA DI

BIDANG MIKROBIOLOGI

➢ Langkah analisis sekuensing dimulai dengan mengisolasi

DNA dari kultur bakteri

➢ DNA yang diperoleh akan dijadikan sebagai template 

dalam tahap amplifikasi dengan PCR

➢ Primer yang digunakan dalam PCR adalah primer 16S 

rRNA yang bersifat universal sekitar 1500 pb,

➢ Produk PCR yang telah dimurnikan ditentukan urutan

nukleotidanya dengan metode sekuensing.

➢ Primer dalam sekuensing, forward saja atau reverse saja

➢ Sekuens DNA terbentuk dari hasil pensejajaran

pembacaan primer reverse dan forward  disebut sebagai

sekuens konsensus (consensus sequence).

➢ Sekuens konsensus ini dibandingkan dengan data 

sekuens di database software tertentu. 



➢ Beberapa database yang dapat digunakan untuk

membandingkan sekuens 16S rRNA antara lain:

1. GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)

2. Ribosomal Database Project (RDP-II) 

(http://rdp.cme.msu.edu/html/)

3. Ribosomal Database Project European Molecular 

Biology Laboratory (http://www.ebi.ac.uk/embl/)

4. Smart Gene IDNS (http://www.smartgene.ch)

5. Ribosomal Differentiation of Medical Microorganisms 

(RIDOM) (http://www.ridom.com/)

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://rdp.cme.msu.edu/html/
http://www.ebi.ac.uk/embl/
http://www.smartgene.ch/
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