
 

ANALISIS IN SILICO BERBASIS PENANDA 18S Intergenic Spacer 

UNTUK DETEKSI TUMBUHAN  LANGKA 

 

diajukan sebagai salah satu syarat untuk memperoleh gelar  

Sarjana Sains Program Studi Biologi 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  SKRIPSI 

 

Oleh : 

Naila Aulia Rabani 

NIM 2109572 

 

 

 

PROGRAM STUDI BIOLOGI  

FAKULTAS PENDIDIKAN MATEMATIKA DAN ILMU PENGETAHUAN 

ALAM UNIVERSITAS PENDIDIKAN INDONESIA  

BANDUNG  

2025



 

ANALISIS IN SILICO BERBASIS PENANDA 18S Intergenic Spacer UNTUK 

DETEKSI TANAMAN LANGKA 

 

 

 

Oleh  

Naila Aulia Rabani 

 

 

 

Sebuah skripsi yang diajukan untuk memenuhi syarat memperoleh gelar Sarjana 

pada Fakultas Pendidikan Matematika dan Ilmu Pengetahuan Alam 

 

 

 

 

 

© Naila Aulia Rabani 2025 

Universitas Pendidikan Indonesia 

April 2025 

 

 

 

 

 

Hak cipta dilindungi undang-undang 

 

Skripsi ini tidak boleh diperbanyak seluruhnya atau sebagian, dengan dicetak 

ulang, difoto kopi, atau cara lainnya tanpa izin dari penulis.



https://v3.camscanner.com/user/download


ii 

 

PERNYATAAN BEBAS PLAGIARISME 

 

Saya yang bertanda tangan dibawah ini: 

Nama   : Naila Aulia Rabani 

NIM   : 2109572 

Program Studi  : Biologi 

Judul Karya  : Analisis In silico berbasis Penanda 18S Intergenic Spacer 

untuk Deteksi Tanaman Langka 

 

Dengan ini menyatakan bahwa karya tulis ini merupakan hasil kerja saya 

sendiri. Saya menjamin bahwa seluruh isi karya ini, baik sebagian maupun 

keseluruhan, bukan merupakan plagiarisme dari karya orang lain, kecuali pada 

bagian yang telah dinyatakan dan disebutkan sumbernya dengan jelas. 

 

Jika kemudian hari ditemukan pelanggaran terhadap etika akademik atau 

unsur plagiarisme, saya bersedia menerima sanksi sesuai peraturan yang berlaku 

di Universitas Pendidikan Indonesia, 

 

 

 

Bandung, Mei 2025 

 

 

 

 

Tanda tangan:  

Naila Aulia Rabani 



vi 

ANALISIS IN SILICO BERBASIS PENANDA 18S Intergenic 

Spacer UNTUK DETEKSI TANAMAN LANGKA 

ABSTRAK 

Kepunahan spesies telah menjadi salah satu tantangan lingkungan paling signifikan yang 

dihadapi umat manusia di abad ke-21, dengan banyak tanaman punah setiap tahun. 

Ancaman kepunahan tanaman disebabkan oleh banyak faktor, salah satunya adalah 

instabilitas genom yang menyebabkan tanaman tidak dapat beradaptasi. Penelitian ini 

memanfaatkan pendekatan in silico menggunakan penanda 18S Intergenic Spacer untuk 

membantu proses deteksi tanaman langka. Data sekuens DNA dari 23 spesies tanaman yang 

terancam punah diambil dari GenBank, dengan kategori (CR; Kritis), (EN; Genting), dan 

(VU; Rentan). Analisis dilakukan dengan membuat FASTA Format menggunakan 

Notepad, kemudian langkah selanjutnya menggunakan ClustalX untuk penyelarasan 

sekuens, BioEdit untuk pemrosesan data, serta FastPCR untuk desain primer spesifik dan 

analisis In Silico. Hasil penelitian menunjukkan pasangan primer tumbuhan langka 

berdasarkan penanda 18S, yaitu 1:F_32-54 : 5’-tgtctcaaagattaagccatgca-3’ (forward) dan 

1:R_1549-1569 : 5’-caccggaccattcaatcggta-3’ (reverse) dengan keefektifan primer dalam 

deteksi tumbuhan langka dengan keberhasilan 100% dan dapat digunakan sebagai salah 

satu upaya dalam mendeteksi tumbuhan langka yang terancam punah. 

 

Kata Kunci : DNA, Desain Primer, Tumbuhan langka, 18S. 
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IN SILICO ANALYSIS BASED ON 18S INTERGENIC SPACER MARKER 

FOR THE DETECTION OF RARE PLANTS  

ABSTRACT 

Species extinction has become one of the most significant environmental challenges faced 

by humanity in the 21st century, with numerous plant species disappearing each year. The 

threat of plant extinction is driven by various factors, one of which is genomic instability, 

leading to a failure in adaptation to environmental changes. This study employs an in silico 

approach using the 18S Intergenic Spacer (IGS) marker to assist in the detection of rare 

plant species. DNA sequence data from 23 endangered plant species were retrieved from 

GenBank, classified under Critically Endangered (CR), Endangered (EN), and Vulnerable 

(VU) conservation statuses. The analysis involved preparing FASTA format files using 

Notepad, followed by sequence alignment with ClustalX, data processing with BioEdit, and 

specific primer design and in silico analysis using FastPCR. The results revealed a 

successful pair of specific primers based on the 18S marker, namely F_32–54: 5’-

tgtctcaaagattaagccatgca-3’ (forward) and R_1549–1569: 5’-caccggaccattcaatcggta-3’ 

(reverse), with an detection success rate of 100%. These primers show potential as 

molecular tools for the detection and conservation of endangered rare plant species.  

 

Keywords: DNA, primer design, rare plants, 18S.
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