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MOTTO 
 

Just live your life! Allah will guide you through. 

 

Trust Allah’s plan! You just have to keep going. 

 

سَيَهْدِينِ  رَب ِى مَعِىَ  إنِ    
“Indeed, my Lord is with me; He will guide me.” 

(Q.S Asy-Syu’ara’ 26: 62) 

 

Don’t regret what has already happened. Face your current reality and think about 

what you can do. Deal with one thing at a time. There will be a point where you’ve 

done. 

(전정국) 

 

다 괜찮아질거야! 

The Best Moment is Yet to Come! 

(방탄소년단) 
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Analisis Metagenomik Bakteri pada Fermentasi Kombucha Anggur Laut 

(Caulerpa racemosa) Berdasarkan Gen 16S rRNA 

 

Reza Sukma Dewi 

18106040015 

 

ABSTRAK 
Kombucha Anggur Laut merupakan salah satu inovasi produk minuman berbahan 

dasar anggur laut yang berpotensi sebagai pangan fungsional. Pada penelitian ini akan 

dilakukan identifikasi keanekaragaman bakteri yang berperan aktif dalam proses 

fermentasi kombucha berbahan dasar anggur laut dengan menggunakan analisis 

metagenomik pada vasiasi fermentasi 7 hari (F7), 14 hari (F14), dan 21 hari (F21). 

Bakteri yang teridentifikasi dengan kemelimpahan tertinggi pada berbagai tingkatan 

taksonomi dari Kombucha Anggur Laut variasi F7, F14, dan F21 yaitu Filum: 

Proteobacteria (85,11%; 99,64%; 82,56%) dan Genus: Komagateibacter (81,01%; 

95,25%; 56,27%). Berdasarkan nilai indeks Shannon 1,0<indeks<3,322, sampel F7 dan 

F21 (1,35 dan 2,55) menunjukkan diversitas bakteri yang tergolong kriteria sedang dan 

sampel F14: 0,73 (kriteria rendah). Komagataeibacter menjadi genus yang dominan 
pada ketiga sampel fermentasi kombucha anggur laut. Hal ini dapat disebabkan oleh 

Komagateibacter yang memegang peran penting dalam fermentasi dan termasuk ke 

dalam bakteri asam asetat. 

 

Kata kunci: Kombucha Anggur Laut, Metagenomik, Komagataeibacter. 
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Analisis Metagenomik Bakteri pada Fermentasi Kombucha Anggur Laut 

(Caulerpa racemosa) Berdasarkan Gen 16S rRNA 

 

Reza Sukma Dewi 

18106040015 

 

ABSTRACT 
Sea Grape Kombucha is an innovative functional beverage product made from sea 

grapes that has the potential as a functional food. This study will identify the diversity 

of bacteria that play an active role in the fermentation process of sea grape-based 

kombucha using metagenomic analysis at: 7 days (F7), 14 days (F14), and 21 days 

(F21) fermentation variations. The identified bacteria with the highest abundance at 

various taxonomic levels from Kombucha Sea Grapes variations F7, F14, and F21 

were Phylum: Proteobacteria (85.11%; 99.64%; 82.56%) and Genus: 

Komagateibacter (81.01%; 95.25%; 56.27%). Based on the Shannon index value of 

1.0<index<3.322, samples F7 and F21 (1.35 and 2.55) showed bacterial diversity 

classified as medium criteria and sample F14: 0.73 (low criteria). Komagataeibacter 

became the dominant genus in the three Sea Grapes Kombucha fermentation samples. 

This dominance is likely attributable to its pivotal role in the fermentation process, as 
Komagataeibacter is classified within the acetic acid bacteria group, essential for 

producing key metabolites during fermentation. 

 

Keywords: Sea Grape Kombucha, Metagenomics, Komagataeibacter. 
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BAB I  

PENDAHULUAN 
 

A. Latar Belakang 

Indonesia sebagai negara maritim memiliki potensi yang tinggi untuk 

memberdayakan dan mengembangkan sumber hayati kelautan. Salah satu sumber 

daya hayati kelautan adalah makroalga dengan jenis-jenis yang umumnya 

ditemukan di daerah pantai berbatu karang yaitu dari Kelas Chlorophyceae, 

Phaeophyceae, dan Rhodophyceae (Saptasari, 2012). Caulerpa merupakan salah 

satu genus alga hijau dari Kelas Chlorophyceae dan termasuk dalam Famili 

Caulerpaceae (Atmadja et al., 1996). 

Caulerpa merupakan salah satu alga hijau yang ketersediaannya 

melimpah secara alami di perairan Indonesia dan telah berhasil dibudidayakan. 

Di Indonesia, Caulerpa dikenal dengan berbagai sebutan diantaranya adalah 

Latoh (Jawa) (Fatmawati et al., 2020; Nuraini, 2006), Bulung Boni (Bali) 

(Jayantini et al., 2021), Lawi-lawi (Sulawesi) (Pakki et al., 2020), sedangkan di 

Jepang disebut umi-budō (Dawes, 1998). Caulerpa memiliki bentuk dan rasa 

yang menyerupai telur ikan Caviar, sehingga dikenal juga sebagai “Green 

Caviar” (Zubia et al., 2020). Selain itu, dikarenakan memiliki bentuk yang 

menyerupai anggur menyebabkan sebagian orang menyebutnya sebagai “Sea 

Grape” atau anggur laut (Yudasmara, 2014).  

Anggur Laut (Caulerpa racemosa) merupakan sumber penting 

makronutrien dan mikronutrien terutama di Asia Timur dan Tenggara yang 

ditanam secara komersial di kolam dan dikonsumsi di beberapa bagian Filipina, 

Indonesia, dan Vietnam sebagai sumber pangan alternatif (Chen et al., 2019). C. 

racemosa memiliki beberapa kandungan nutrisi dan senyawa yang bermanfaat 

antara lain komponen bioaktif seperti protein, polisakarida, polifenol, flavonoid, 

dan antioksidan (Yang et al., 2015; Yang et al., 2020), beberapa metabolit 

sekunder seperti terpenoid, oxylipin, florotannin, dan hidrokarbon volatil (Miras 
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et al., 2020), memiliki kadar lemak yang rendah yaitu 0,08-1,9% dan kadar 

protein yang cukup sekitar 17-27% sehingga dapat dimanfaatkan sebagai sumber 

protein nabati (Verlaque et al., 2003). Ekstrak C. racemosa terbukti sebagai anti-

obesitas yang mampu menurunkan kadar glukosa darah, mengurangi kolesterol 

total, dan meningkatkan PGC-1α yaitu koaktivator transkripsi yang mengatur gen 

yang berkaitan dengan metabolisme energi dalam tubuh (Kuswari et al., 2021; 

Permatasari et al., 2022).  

Penelitian terkait pemanfaatan dan pengolahan C. racemosa telah 

menjadi tren saat ini khususnya di bidang kesehatan dan inovasi pangan 

mengingat tingginya kandungan bioaktif yang dimilikinya. Salah satu 

diantaranya yaitu Kombucha Anggur Laut yang berpotensi sebagai pangan 

fungsional dengan aktivitas anti-obesitas dan anti-penuaan karena mampu 

meningkatkan profil lipid dengan cara menurunkan kolesterol total, trigliserida, 

Low Density Lipoprotein (LDL), dan meningkatkan kadar High Density 

Lipoprotein (HDL) (Permatasari et al., 2021, 2022). 

Fermentasi kombucha pada umumnya menggunakan teh hitam sebagai 

bahan dasar karena memiliki kandungan kimiawi berupa polifenol dan essensial 

oil yang tinggi. Kandungan polifenol yang tinggi merupakan agen antioksidan 

yang menambah nilai nutrisi pada fermentasi kombucha. Menurut Saputra et al. 

(2017) terdapat beragam jenis daun-daunan di Indonesia yang mengandung fenol 

dan flavonoid yang tinggi sehingga dapat dimanfaatkan sebagai minuman dan 

secara fungsional bisa sebagai pengganti teh hitam, begitu juga dengan 

penggunaan anggur laut. Jenis substrat yang digunakan dalam kombucha 

mempengaruhi hasil fermentasi karena bakteri dan ragi yang terdapat dalam 

starter kombucha memanfaatkan substrat dan glukosa sebagai nutrisi untuk 

menghasilkan berbagai senyawa metabolit yang bermanfaat bagi tubuh selama 

proses fermentasi berlangsung (Jayabalan et al., 2010; Selvaraj & Gurumurthy, 

2024).  
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Sejumlah studi penelitian telah dilakukan terhadap karakteristik 

biokimia, mikrobiologi, dan dinamika fermentasi dari kombucha (Goh et al., 

2012; Yao et al., 2023). Aktivitas mikroorganisme selama fermentasi akan 

menghasilkan berbagai senyawa yang bermanfaat bagi kesehatan seperti senyawa 

fenolik (Khamidah & Antarlina, 2020). Komunitas mikroba yang mendominasi 

kombucha pada beberapa penelitian yang telah dilakukan adalah dari genus 

Komagataeibacter (Arıkan et al., 2020; Kaashyap et al., 2021; Pradhan et al., 

2023; Yao et al., 2023). 

Dalam beberapa tahun terakhir, konsumsi minuman kombucha semakin 

meningkat karena berbagai manfaat dan potensinya bagi kesehatan manusia. 

Fakta ini telah memotivasi pengingkatan yang signifikan dalam jumlah studi 

penelitian yang berfokus pada aktivitas biologis minuman ini (Diez-Ozaeta & 

Astiazaran, 2022). Komposisi mikrobiologis yang berperan penting dalam 

fermentasi dan bermanfaat dalam minuman ini sangat kompleks dan masih 

diperlukan penelitian lebih lanjut untuk memahami perilakunya (Villarreal-Soto 

et al., 2018).  

Metode pendekatan yang paling efektif terhadap identifikasi keragaman 

dan diversitas komunitas mikroba yang berperan dalam fermentasi kombucha 

adalah metagenomik. Dalam pendekatan dan metodenya, metagenomik 

mengatasi permasalahan terkait pengkulturan bakteri yang merupakan hambatan 

terbesar bagi kemajuan dalam mikrobiologi klinis dan mampu mengidentifikasi 

keragaman genomik pada sebagian besar mikroba (Handelsman et al., 2007). 

Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi keanekaragaman dan diversitas 

mikroba yang berperan aktif dalam proses fermentasi kombucha berbahan dasar 

anggur laut. Data yang diperoleh menyajikan temuan yang membantu dalam 

memahami komunitas mikroba yang bereperan dalam fermentasi dan 

pemanfaatannya terhadap kesehatan dari kombucha berbahan dasar anggur laut 

dan diharapkan dapat digunakan sebagai sumber dalam menentukan potensi serta 



4 

 

 

 

kandungan yang terdapat dalam kombucha anggur laut sehingga dapat 

dikembangkan untuk kedepannya. 

B. Rumusan Masalah 

Caulerpa racemosa memiliki potensi dalam inovasi produk pangan 

yang bermanfaat bagi kesehatan. Hal ini dapat didukung oleh adanya asosiasi 

komunitas bakteri pada proses pembuatan kombucha yang mampu memperkaya 

kandungan yang terdapat dalam minuman fermentasi tersebut, sehingga perlu 

dilakukan analisis metagenomik bakteri pada Kombucha Anggur Laut yang dapat 

memberikan informasi mengenai keragaman bakteri yang berperan dalam proses 

fermentasi berdasarkan profil sekuen gen 16S rRNA. 

C. Tujuan Penelitian 

Berdasarkan rumusan masalah diatas, penelitian ini bertujuan untuk 

mengetahui komposisi komunitas bakteri dari Kombucha Anggur Laut 

menggunakan analisis metagenomik berdasarkan gen 16S rRNA. 

D. Manfaat Penelitian 

Penelitian ini diharapkan dapat bermanfaat untuk mengetahui 

keragaman bakteri yang terdapat pada kombucha anggur laut. Data-data yang 

diperoleh dapat menjadi data untuk pengembangan potensi dan penelitian 

berkelanjutan terkait inovasi produk pangan yang bermanfaat bagi kesehatan. 

Penelitian ini juga dapat digunakan sebagai bahan pengetahuan, referensi serta 

kepustakaan tentang analisis metagenomik bakteri pada minuman fermentasi 

khususnya Kombucha Anggur Laut.
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BAB V  

PENUTUP 
 

A. Kesimpulan 

Berdasarkan penelitian yang telah dilakukan, diperoleh beberapa 

kesimpulan sebagai berikut: 

1. Nilai pH Kombucha Anggur Laut pada variasi F7, F14, dan F21 yaitu 

2,66 ; 2,62 ; 2,43. Semakin lama fermentasi dilakukan maka semakin 

menurun pH pada produk fermentasi. 

2. Kadar gula pada Kombucha Anggur Laut pada variasi F7, F14, dan F21 

yaitu 7,6 ; 7,7 ; 7,1. Semakin lama fermentasi dilakukan maka kadar 

gula akan mengalami penurunan disebabkan oleh komunitas mikroba 

yang terdapat di dalam kombucha memanfaatkan gula sebagai substrat 

untuk dirombak menjadi asam-asam organik. 

3. Filum yang mendominasi Kombucha Anggur Laut pada ketiga variasi 

fermentasi (F7, F14, F21) adalah Proteobacteria (85,11% ; 99,64% ; 

82,56%) sedangkan pada tingkatan genus yang mendominasi adalah: 

Komagateibacter (81,01% ; 95,25% ; 56,27%). 

4. Berdasarkan nilai indeks Shannon 1,0<indeks<3,322, sampel F7 dan 

F21 (1,35 dan 2,55) menunjukkan diversitas bakteri yang tergolong 

kriteria sedang dan sampel F14: 0,73 (kriteria rendah). 
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B. Saran 

Penelitian mengenai analisis metagenomik ini diharapkan dapat dilanjutkan 

dengan menggunakan metode kit sebagai pembanding dengan metode isolasi 

DNA secara konvensional, dilakukan analisis diversitas beta dan alpharichness, 

pengolahan data hasil sekuensing yang berupa phylogenetic tree, analisis 

Enzyme Commission (EC) metagenome, Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes (KEGG) Orthology metagenome, dan data Pathways sehingga dapat 

diperoleh kandungan senyawa yang dihasilkan oleh berbagai bakteri yang 

terdapat di dalam Kombucha Anggur Laut dan interaksinya. Diperlukan juga 

adanya pengkajian yang lebih mendalam lagi mengenai beberapa genus yang 

tidak dapat teridentifikasi pada sekuensing pada penelitian ini dan 

pengidentifikasian sampai tingkatan spesies sehingga penerapan Kombucha 

Anggur Laut ini dapat lebih dispesifikasikan lagi dengan adanya data sampai 

tingkatan spesies yang lebih detail.
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