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Analisis In Silico Keragaman Bakteri Metilotrof pada Mulut Manusia 

Nur Hasanah 

16640072 

 

Abstrak 
 

Metilotrof merupakan bakteri yang mampu memanfaatkan senyawa karbon tunggal 

sebagai sumber energi dan sumber karbon untuk pertumbuhannya. Beberapa penelitian 

telah menunjukkan bahwa bakteri metilotrof dapat ditemukan di beberapa habitat, bahkan 

sebagai mikrobiota normal pada mulut manusia. Berbagai strain dari kelompok 

Actinobacteria (Brevibacterium, Gordonia, Leifsonia, Microbacterium, Micrococcus, 

Rhodococcus), Proteobacteria (Achromobacter, Hyphomicrobium, Klebsiella, 

Methylobacterium, Pseudomonas, Ralstonia, Variovorax) serta Firmicutes (Bacillus) 

telah berhasil diisolasi dari mulut manusia sebagai bakteri metilotrof. Penelitian ini 

bertujuan untuk melihat hubungan filogenetik bakteri metilotrof yang ditemukan pada 

mulut manusia berdasarkan sekuens gen 16S rRNA. Sekuens gen 16S rRNA bakteri 

metilotrof pada mulut manusia yang diperoleh dari database NCBI selanjutnya 

dialigment menggunakan metode MUSCLE pada progam MEGAX. Konstruksi pohon 

filogenetik dilakukan menggunakan progam MEGAX berdasarkan metode Maximum 

Likelihood. Hasil konstruksi pohon filogenetik menunjukkan bahwa bakteri metilotrof 

yang ditemukan pada mulut manusia terbagi menjadi 2 klade utama yang memisahkan 

kelompok Firmicutes dari kelompok Actinobacteria dan Proteobacteria. Klade pertama 

antara kelompok Actinobacteria dengan Proteobacteria masing-masing membentuk 

percabangan yang berbeda. Analisis bootstrap terhadap percabangan pohon filogenetik 

dilakukan dengan 500 pengulangan. Nilai bootstrap kelompok Proteobacteria relatif lebih 

kecil dibandingkan dengan nilai bootstrap pada kelompok Actinobacteria dan Firmicutes.  

Kata kunci: Gen 16S rRNA, metilotrof, mulut manusia, dan pohon filogenetik. 
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BAB I 

PENDAHULUAN 
 

A. Latar Belakang 

 Bau mulut menjadi salah satu masalah umum yang ditemukan pada mulut 

manusia. Istilah bau mulut digunakan untuk menjelaskan suatu keaadaan bau tidak 

sedap yang timbul dari rongga mulut manusia. Keadaan bau tidak sedap tersebut 

dapat timbul dari faktor intaoral dan ekstraoral baik secara fisiologis maupun 

patologis. Faktor intraoral dapat berasal dari beberapa masalah gangguan pada 

mulut seperti tongue coating, necrotizing ulcerative gingivitis, karies gigi, serta 

masalah kebersihan pada mulut. Faktor yang berasal dari bagian tubuh selain 

mulut seperti, keadaan suatu penyakit tertentu juga dapat mengalirkan senyawa 

berbau melalui rongga mulut (Preti et al., 1992).  

Komponen-komponen dalam udara nafas atau udara dalam mulut yang 

membawa bau tidak sedap menyebabkan timbulnya bau mulut. Banyak di 

antaranya muncul terutama dari aktivitas mikroba baik pada mulut yang sehat 

maupun yang sakit, dan melalui aliran darah yang membawa senyawa organik 

mudah menguap volatile organic compound dari tempat lain di tubuh. Diantara 

volatile organic compound terdapat senyawa sulfur mudah menguap yang 

memiliki bau tidak sedap dan biasa disebut dengan volatile sulfur compound. 

Volatile sulfur compound sebagai substansi yang berpengaruh terhadap bau mulut 

diantaranya terdapat senyawa hidrogen sulfida (H2S), metil merkaptan (CH3SH), 

dan beberapa dimetil sulfida [(CH3)2S] (Kelly dan Wood, 2010).  

Kondisi kelembapan tinggi dengan adanya makanan terlarut menjadikan 

mulut sebagai lingkungan yang ideal bagi pertumbuhan mikroorganisme. 

Mikrobiota normal dalam rongga mulut sangat beragam dan bergantung pada 

kesehatan pribadi masing-masing individu (Irianto, 2013). Beberapa senyawa 

organik dapat dikeluarkan dari mulut atau sumber lain di dalam tubuh, mulai dari 

dimetil sulfida, metil merkaptan, amonia, metana, metanol dan alkohol lainnya, 
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hingga alkana rantai panjang, karbon disulfida, dan isoprena (Deng et al., 2004; 

Ligor et al., 2007; Smith et al., 2007).  

Aktivitas mikrobiota normal dalam mulut mampu menghasilkan volatile 

sulfur compound seperti pada aktivitas pemecahan protein di mulut, termasuk sisa 

makanan, sel epitel, jaringan mulut, serta kolagen yang merupakan jaringan ikat 

penyangga gigi (Kelly dan Wood, 2010). Beberapa volatile sulfur compund juga 

dapat timbul dari suatu penyakit yang diderita seseorang. Senyawa seperti 

formaldehida diketahui dapat timbul pada tubuh penderita penyakit paru-paru dan 

sekaligus menjadi biomarker keberadaan tumor dalam tubuh. Proses biosintetis 

penyakit kolestrol dapat mengalirkan senyawa berbau melalui mulut seperti 

isoprene (Wang et al., 2008). 

Metilotrof merupakan salah satu bakteri yang mampu memanfaatkan 

senyawa karbon tunggal seperti metana, metanol, dan senyawa termetilasi lainnya 

yang mengandung belerang sebagai sumber karbon dan energi untuk 

pertumbuhannya (Hanson dan Hanson, 1996). Terdapat beberapa enzim yang 

diduga terlibat dalam metabolisme senyawa karbon tunggal tertentu, seperti metan 

monooksigenase, metanol dehidrogenase, metilamin dehidrogenase, 

metiltransferase, dan dimetilsulfida monooksigenase (Anesti et al., 2005; 

Chistoserdova et al., 2005; Hanson dan Hanson, 1996). Senyawa karbon tunggal 

digunakan sebagai bahan dasar dalam metabolisme bakteri metilotrof yang 

kemudian diolah menjadi materi sel dan sumber energinya. Karbondioksida yang 

diperoleh dari lingkungan luar sel maupun produk dari asimilasi formaldehida 

digunakan sebagai sumber karbon (Kelly dan Wood, 2010).  

Bakteri metilotrof dapat ditemukan di beberapa habitat seperti pada daun, 

air tercemar, udara, tanah (Pasamba et al., 2007), air minum (Gallego et al., 

2005), vehicular soot (Jang dan Lee, 2008), dan beras (Madhaiyan et al., 2007), 

serta menariknya bakteri metilotrof ini juga telah ditemukan sebagai mikrobiota 

normal pada mulut (Anesti et al., 2005; Carvajal et al., 2011; Hung et al., 2011; 

Waturangi et al., 2011) dan kaki manusia (Anesti et al., 2004). 
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Organisme metilotrof diduga memainkan peran penting dalam regulasi 

senyawa karbon tunggal yang berbau pada mulut, serta mempertahankan 

homeostatis di dalam rongga mulut. Beberapa pendekatan melalui pemanfaatan 

metilotrof dalam aplikasi klinis diduga dapat digunakan untuk mengatasi masalah 

bau mulut. Pengujian yang ketat terkait karakteristik biokimia, fisiologis maupun 

molekulernya masih perlu dilakukan untuk memastikan patogenitas dari 

organisme yang digunakan. Studi tentang potensi metilotrof pada mulut manusia 

belum mengarah pada aplikasi klinis yang mungkin bermanfaat dalam 

penanganan masalah bau mulut. 

Kehadiran metilotrof pada mulut manusia sejauh ini baru dikaji oleh 4 

penelitian yaitu mengenai isolasi bakteri metilotrof pada mulut manusia pasien 

gigi di salah satu rumah sakit daerah London oleh Anesti et al. (2005). Metilotrof 

fakultatif pada mulut manusia dari subjek bukan perokok menjadi laporan kedua 

mengenai keragaman metilotrof pada mulut manusia di daerah London oleh Hung 

et al. (2011). Bakteri metilotrof pada mulut manusia juga pernah diisolasi dari 

mulut subjek di daerah tropis yaitu Indonesia oleh Waturangi et al. (2011). 

Penelitian terakhir yaitu mengenai Methylobacterium zatmanii sebagai metilotrof 

fakultatif berwarna merah muda dari gigi geraham pasien karies gigi di daerah 

Filipina oleh Carvajal et al. (2011).  

Penelitian tentang hubungan filogenetik bakteri metilotrof pada mulut 

manusia secara molekuler sampai sekarang masih belum dilakukan. Oleh karena 

itu perlu dilakukan penelitian mengenai hubungan filogenetik bakteri metilotrof 

yang telah ditemukan sebagai mikrobiota pada mulut manusia. Informasi tersebut 

diharapkan dapat digunakan sebagai bahan studi lanjut untuk memperluas 

penelitian mengenai bakteri metilotrof pada mulut manusia sebagai kandidat 

potensial pengurangan senyawa berkarbon tunggal pada mulut manusia. Penelitian 

ini mengarah pada analisis secara in silico keragaman bakteri metilotrof yang 

ditemukan pada mulut manusia berdasarkan gen 16S rRNA. Pemanfaatan gen 16S 

rRNA juga telah terbukti sangat berguna dan akurat untuk menentukan hubungan 

kekerabatan bakteri dalam pohon filogenetik (Liu et al., 1997).  
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B. Rumusan Masalah 

Rumusan masalah dari penelitian ini adalah: 

1. Bakteri apa saja yang ditemukan memiliki kemampuan metilotrof pada 

mulut manusia? 

2. Bagaimana hubungan isolat-isolat bakteri metilotrof yang ditemukan pada 

mulut manusia dalam pohon filogenetik berdasarkan sekuens gen 16S 

rRNA? 

C. Tujuan  

Adapun tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengetahui keragaman 

bakteri metilotrof pada mulut manusia serta hubungan mereka dalam pohon 

filogenetik secara in silico berdasarkan gen 16S rRNA.  

D. Manfaat  

Manfaat dari penelitian ini antara lain adalah: 

1. Hasil dari analisis ini diharapkan dapat memberikan informasi untuk 

studi lanjut deteksi keberadaan metilotrof pada mulut manusia yang 

terkait dengan karakteristik fisiologi, biokimia maupun molekuler dari 

bakteri tersebut serta kemungkinan hubungan mereka dengan senyawa 

karbon tunggal pada mulut manusia. 

2. Memberikan informasi untuk pengujian lebih lanjut mengenai organisme 

metilotrof yang bersifat patogen sehingga dapat dilakukan alternatif lain 

dalam pemanfaatan bakteri metilotrof pada bidang kesehatan mulut.  

 

 

 

 

 

 



67 
 
 

BAB V 

PENUTUP 

1. Kesimpulan 

Berdasarkan penelitian ini dapat disimpulkan bahwa: 

1. Bakteri metilotrof yang ditemukan pada mulut manusia cukup beragam 

mulai dari Achromobacter sp, B. licheniformis, B. casei, G. terrae, H. 

sulfonivorans, K. pneumonia, Leifsonia sp, Methylobacterium sp, M. 

esteraromaticum, M. luteus, P. mendocina, Rasltonia picketti, R. 

corynebacteroides dan V. paradoxus. 

2. Hasil analisis filogenetik menggunakan sekuens gen 16S rRNA 

menunjukkan bahwa bakteri metilotrof pada mulut manusia terdiri dari 

anggota Proteobacteria (Achromobacter, Hyphomicrobium, Klebsiella, 

Methylobacterium, Pseudomonas, Ralstonia, dan Variovorax), 

Actinobacteria (Brevibacterium, Gordonia, Leifsonia, Microbacterium, 

Micrococcus, dan Rhodococcus) dan Firmicutes (Bacillus). Berdasarkan 

konstruksi pohon filogenetik bakteri metilotrof pada mulut manusia 

terbagi menjadi 2 klade utama yang memisahkan kelompok Firmicutes 

dari kelompok Actinobacteria dan Proteobacteria. Klade I ditemukan 

Actinobacteria dengan Proteobacteria masing-masing membentuk 

percabangan yang berbeda. Analisis bootstrap dengan menggunakan 

500 pengulangan menunjukkan nilai bootstrap kelompok Proteobacteria 

relatif lebih kecil dibandingkan dengan kelompok Actinobacteria dan 

Firmicutes. 

2. Saran  

Saran yang ingin disampaikan dari penelitian ini yaitu diharapkan dapat 

dilakukan penelitian lebih lanjut mengenai bakteri metilotrof pada mulut manusia 

terkait dengan biokimia, karakteristik fisiologi maupun molekuler dari bakteri 

metilotrof. Informasi tersebut dapat ditindak lanjuti sebagai perkembangan 

teknologi dengan memanfaatkan bakteri metilotrof dalam berbagai bidang 

khususnya bidang klinis. Berapa bakteri metilotrof pada mulut manusia ditemukan 
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memiliki sifat patogen terhadap manusia. Pemanfaatan enzim atau gen tertentu 

pada metabolisme metilotrof dapat digunakan dalam aplikasi klinis untuk 

mengurangi resiko patogen dibandingkan dengan memasukkan sel bakteri 

metilotrof secara utuh pada suatu produk klinis. 
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LAMPIRAN 
 

1. Pengumpulan Data dari NCBI 

a. Pencarian sekuens gen 16S rRNA bakteri metilotrof yang 

ditemukan pada mulut manusia 

 

 

 
 

b. Pengunduhan sekuens gen 16S rRNA bakteri metilotrof pada 

mulut manusia dalam format fasta 
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2. Pensejajaran Sekuens Gen 16S rRNA Bakteri Metilotrof pada Mulut 

Manusia Menggunakan Progam MEGAX 

a. Progam MEGAX  dibuka 

  
 

 
b. Sekuens target diinsert  
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c. Proses multiple sequence aligment 
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3. Konstruksi Pohon Filogenetik Bakteri Metilotrof pada Mulut 

Manusia dengan Menggunakan progam MEGAX 

a. Progam MEGAX dibuka, pada toolbar dipilih Phylogeny dan 

diklik Construct/Test Maximum Likehood Tree 

 
b. Pemilihan data  
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c. Proses konstruksi pohon filogenetik 
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d. Konstruksi pohon filogenetik bakteri metilotrof yang ditemukan 

pada mulut manusia 
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e. Penyimpanan file pohon filogenetik 
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