ANALISIS MOLEKULER BERBASIS PENANDA trnL-F
UNTUK DETEKSI TUMBUHAN LANGKA SECARA IN SILICO

SKRIPSI

Diajukan untuk memenuhi sebagian syarat untuk memperoleh gelar Sarjana Sains

Program Studi Biologi

Disusun oleh :
Santana Kocha
2106805

PROGRAM STUDI BIOLOGI
FAKULTAS PENDIDIKAN MATEMATIKA DAN ILMU PENGETAHUAN ALAM
UNIVERSITAS PENDIDIKAN INDONESIA
BANDUNG
2025



ANALISIS MOLEKULER BERBASIS PENANDA trnL-F
UNTUK DETEKSI TUMBUHAN LANGKA SECARA IN SILICO

Oleh

Santana Kocha

Skripsi yang diajukan untuk memenuhi sebagaian syarat memperoleh gelar
Sarjana Sains pada Program Studi Biologi

Fakultas Pendidikan Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam

©Santana Kocha 2025
Universitas Pendidikan Indonesia
2025

Hak cipta dilindungi undang-undang.
Skripsi ini tidak boleh diperbanyak seluruhnya atau sebagian,
dengan dicetak ulang, difotokopi, atau cara lainnya tanpa izin dari penulis.



LEMBAR PENGESAHAN
SANTANA KOCHA

ANALISIS MOLEKULER BERBASIS PENANDA trnL-F
UNTUK DETEKSI TUMBUHAN LANGKA SECARA IN SILICO

Disetujui dan disahkan oleh:

Pembimbing 1,

1)
, <SR e

Prof. Topik Hidayat, M.Si., Ph.D.
NIP. 197004101997021001

Pembimbing II,

-~

Dr. Hernawati, S.Pt., M.Si.
NIP. 197003311997022001

Mengetahui,
Ketua Program Studi Biologi,

P

Dr. Wahyu Surakusumah, S.Si., M.T.
NIP. 197212301999031001




LEMBAR PERNYATAAN
Dengan ini saya menyatakan bahwa skripsi dengan judul “Analisis Molekuler
Berbasis Penanda trnL-F untuk Deteksi Tumbuhan Langka secara in silico” ini
beserta seluruh isinya adalah benar-benar karya saya sendiri. Saya tidak melakukan
penjiplakan atau pengutipan dengan cara-cara yang tidak sesuai dengan etika ilmu
yang berlaku dalam masyarakat keilmuan. Atas pernyataan ini, saya siap
menanggung risiko/sanksi apabila di kemudian hari ditemukan adanya pelanggaran

etika keilmuan atau ada dari pihak lain terhadap keaslian karya saya ini.

Bandung, Juli 2025

Yang membuat pernyataan

Santana Kocha
NIM 2106805



KATA PENGANTAR

Segala puji dan syukur penulis haturkan kepada Allah SWT atas limpahan
rahmat dan karunia-Nya, yang telah memungkinkan penulis untuk menyelesaikan
skripsi berjudul “Analisis Molekuler Berbasis Penanda trnL-F untuk Deteksi
Tumbuhan Langka secara in silico”. Karya tulis ini disusun sebagai salah satu
syarat untuk mengikuti sidang akhir pada Program Studi Biologi, Fakultas
Pendidikan Matematika dan llmu Pengetahuan Alam, Universitas Pendidikan
Indonesia.

Dalam proses pelaksanaan penelitian dan penulisan skripsi ini, penulis
menghadapi berbagai hambatan dan tantangan. Namun berkat doa, dukungan, serta
bimbingan dari berbagai pihak, penulis dapat menyelesaikan skripsi ini dengan
baik.

Penulis menyadari bahwa masih terdapat kekurangan dalam penulisan ini.
Oleh karena itu, masukan dan saran yang bersifat membangun sangat penulis
harapkan. Semoga karya ini dapat memberikan manfaat, baik bagi penulis sendiri

maupun bagi para pembaca.

Bandung, Juli 2025

Santana Kocha



UCAPAN TERIMA KASIH
Dalam proses penyusunan skripsi ini, penulis menyadari bahwa
keberhasilan yang dicapai bukan semata hasil dari upaya pribadi, melainkan juga
berkat dukungan serta bantuan dari berbagai pihak. Oleh karena itu, penulis ingin
menyampaikan rasa terima kasih yang tulus kepada semua pihak yang telah
memberikan kontribusi dalam penyelesaian skripsi ini. Dengan penuh hormat dan
ketulusan, penulis menyampaikan apresiasi yang mendalam kepada:

1. Bapak Prof. Topik Hidayat, M.Si., Ph.D. selaku dosen pembimbing I yang
telah banyak meluangkan waktu, pikiran, dan tenaga untuk membimbing
penulis selama pelaksanaan tugas akhir dan penulisan skripsi ini.

2. lbu Dr. Hernawati, S.Pt., M.Si. selaku dosen pembimbing Il yang telah
banyak memberi arahan serta dukungan kepada penulis selama pelaksanaan
tugas akhir dan penulisan skripsi ini.

3. Ketua Program Studi Biologi FPMIPA Universitas Pendidikan Indonesia,
yaitu Bapak Dr. Wahyu Surakusumah, S.Si., M.T. yang selalu memberikan
arahan terkait program magang hingga terkait ke penulisan laporan.

4. 1lbu Hj. Tina Safaria, M.Si. selaku pembimbing akademik atas bantuannya
dan selalu memberi semangat, motivasi, dan informasi tentang perkuliahan
kepada penulis.

5. Seluruh dosen dan staf Prodi Biologi FPMIPA UPI yang telah memberikan
pengajaran ilmu pengetahuan dan pengalaman yang diberikan selama
perkuliahan.

6. Bunda yaitu Ibu Yuli Yenneni yang selalu memberikan doa dan dukungan,
baik dukungan moral maupun materi sehingga dapat memotivasi penulis.
Segala pengorbanan dan kasih sayang menjadi semangat utama dalam
menyelesaikan skripsi ini. Semoga skripsi ini dapat menjadi salah satu bukti
keberhasilan orang tua penulis selama mendidik penulis.

7. Sanak keluarga yang memberikan doa dan dukungan selama penyusunan
skripsi ini.

8. Rekan satu tim penelitian yaitu Aisyah Fikria, Liana Agustine, dan Naila
Aulia yang telah bersama-sama berjuang dan saling memberi dukungan
selama pelaksanaan tugas akhir hingga penyusunan skripsi ini.

9. Teman-teman penulis, yaitu Wulan Puspita Sari, Tsabita Khisha, Hilda Nur
Azizah, Lilya Latanza, Laela Nisa Putri, Riana Oktavianty, Syifa Aulia,



10.

11.

Vinno Bayu, Agung Nugroho, Annida Putri, Eksa Adhwa, Yualinda
Durotul, Wulan Nafa, Salma Setia, Siti Sofiah, Emilia Mia Lestari, dan
teman-teman PSDO HMBF vyang telah memberikan dukungan dan
semangat selama perkuliahan hingga menyelesaikan skripsi ini.

Leo (kucing kesayangan) yang telah setia menemani, kehadirannya yang
tenang menjadi sumber hiburan, pengingat waktu istirahat, dan teman
bercerita yang tidak pernah protes. Serta menghangatkan pangkuan dan hati
selama proses penyusunan skripsi ini.

Seluruh teman-teman Biologi C 2021 yang telah membersamai dan saling
memberi bantuan dan dukungan selama empat tahun masa perkuliahan.



ABSTRAK

Analisis Molekuler Berbasis Penanda trnL-F Untuk Identifikasi
Tumbuhan Langka Secara In Silico

Penelitian ini bertujuan mengembangkan primer diagnostik berbasis penanda trnL-
F secara in silico untuk mendeteksi tumbuhan langka. Biodiversitas mencakup
variasi kehidupan di bumi, dari gen, spesies, hingga ekosistem. Semakin tinggi
keanekaragaman hayati, semakin stabil dan produktif suatu ekosistem. Selain itu,
variasi genetik membantu organisme beradaptasi terhadap perubahan lingkungan
dan iklim. Menurut ITUCN, lebih dari 40% spesies tumbuhan di dunia terancam
punah akibat perubahan iklim, ketidakstabilan genom, deforestasi, dan aktivitas
manusia. Gangguan ini dapat merusak fungsi gen penting dan mengurangi
kemampuan adaptasi, membuat tumbuhan langka semakin rentan terhadap
kepunahan. Maka dari itu upaya konservasi sangat dibutuhkan, namun identifikasi
dan karakterisasi tumbuhan langka masih menjadi tantangan karena metode
tradisional karena sering kurang akurat. Kelemahan penanda morfologi mendorong
penggunaan penanda molekuler DNA. DNA barcode berbasis trnL-F
memungkinkan identifikasi in silico secara cepat, akurat, dan non-destruktif.
Teknik in silico PCR juga memungkinkan perancangan eksperimen secara efisien,
murah, dan tanpa laboratorium. Sebanyak 30 sekuens DNA tumbuhan langka dari
data ITUCN dianalisis menggunakan perangkat lunak ClustalX, BioEdit, dan
FastPCR. Dari analisis ini dihasilkan 12 kandidat primer (6 forward dan 6 reverse).
Uji in silico PCR terhadap 12 spesies langka menunjukkan satu pasangan primer
terbaik, yaitu forward (1:F_255-277) dan reverse (1:R_355-375). Uji efektivitas
terhadap 12 spesies non-langka menunjukkan spesifisitas 100% dengan hasil PCR
negatif. Berdasarkan hal tersebut dapat diartikan bahwa temuan ini menunjukkan
pasangan primer tersebut sangat potensial untuk deteksi dan konservasi tumbuhan
langka secara efisien dan akurat.

Kata kunci: DNA Barkod, Identifikasi Spesies, In Silico, Penanda trnL-F,
Tumbuhan Langka.
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ABSTRACT
Molecular Analysis Based on trnL-F Marker for In Silico
Identification of Rare Plants

This study aims to develop diagnostic primers based on trnL-F markers in silico to
detect rare plants in an effort to conserve rare plants. Biodiversity encompasses the
variety of life on earth, from genes, to species, to ecosystems. The higher the
biodiversity, the more stable and productive an ecosystem is. In addition, genetic
variation helps organisms adapt to environmental and climate changes. According
to the IUCN, more than 40% of the world's plant species are threatened by climate
change, genome instability, deforestation and human activities. These disruptions
can impair the function of important genes and reduce adaptability, making rare
plants even more vulnerable to extinction. Conservation efforts are therefore
urgently needed, but identification and characterization of rare plants remains a
challenge due to traditional methods that often lack accuracy. The weakness of
morphological markers encourages the use of DNA molecular markers. The trnL
F-based DNA barcode enables fast, accurate and non-destructive in silico
identification. The in silico PCR technique also allows the design of experiments
efficiently, cheaply, and without a laboratory. The method applied in this research
is descriptive research. A total of 30 rare plant DNA sequences from IUCN data
were analyzed using ClustalX, BioEdit, and FastPCR software. This analysis
resulted in 12 candidate primers (6 forward and 6 reverse). In silico PCR tests on
12 rare species showed one best primer pair, namely forward (1:F_255-277) and
reverse (1:R_355-375). The effectiveness test against 12 non-rare species showed
100% specificity with negative PCR results. Based on this, it can be interpreted that
these findings indicate that this primer pair has great potential for efficient and
accurate detection and conservation of rare plants.

Keywords: DNA Barcoding, Species Identification, In Silico, trnL-F Marker, Rare
Plants.
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