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LAMPIRAN 1 

PERHITUNGAN PEMBUATAN LARUTAN ISOLASI DNA 

KROMOSOM 

 

Diambil masing-masing 5mL dari stok buffer Tris Cl pH 8 0,5M dan stok 

buffer EDTA pH 8 0,5M. Kemudian dicampur dan ditambahkan akuadest 

hingga 50mL. 

Buffer TE 50mL pH 8 0,05 M 

- Tris-Cl :  

 

 

- EDTA :  

 

 

 

Ditimbang Na-Asetat 2,4600 g kemudian ditambahkan sedikit akuades dan 

campur hingga larut sempurna. Setelah itu ditambahkan akuades hingga 10 

mL. 

Larutan Na-Asetat 10mL 3 M 

 

 

 

 

- SDS (Sodium Dodecyl Sulfat) 0,5%   

Buffer STEP 500μL 
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- 0,05 M tris-Cl pH 8 :  

 

 

- 0,4 M EDTA pH 8 :  

 

 

 

 

- Tris Cl 10 mM 

Larutan TEN 2 mL 

 

 

  

- EDTA 10 mM 

 

 

 

- NaCl 150 mM 

Stok 0,2 M NaCl dalam 10 mL akuades 

 

 

 Larutan kerja NaCl 150 mM 

 

 

 

- Akuades = 2000 – 40 – 40 – 1500 = 420 μL 
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- Tris Cl 10 mM 

Larutan TEN* 2 mL 

 

 

  

- EDTA 1 mM 

 

 

 

- NaCl 50 mM 

Stok 0,2 M NaCl dalam 10 mL akuades 

 

 

 Larutan kerja NaCl 50 mM 

 

 

 

- Akuades = 2000 – 40 – 4 – 500 = 1456 μL 
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LAMPIRAN 2 

PERHITUNGAN LARUTAN ELEKTROFORESIS 

 

Stok 50X buffer TAE 200 mL : 

Buffer TAE 

- Basa tris :   

 

- Asm asetat glasial  

 

- 0,5M EDTA pH 8  

 

Larutan kerja = 0,5X TAE 

dalam 1000 mL akuades 
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LAMPIRAN 3 

KONSENTRASI AGAROSE UNTUK PEMBUATAN GEL 

ELEKTROFORESIS 
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LAMPIRAN 4 

PROSES PELACAKAN SEKUEN GEN PENYANDI 16S rRNA PADA 

GENBANK 

 

 

Tampilan Program BLAST pada http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

 

Hasil Analisis BLAST 

 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi�
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LAMPIRAN 5 

PENENTUAN POHON FILOGENETIK ISOLAT BAKTERI SF01 

 

 

Tampilan Program MEGA6 

 

Tampilan Sekuens dari Isolat Bakteri SF01 dan Beberapa Bakteri 
Selulolitik Dalam Format FASTA  
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LAMPIRAN 6 

CARA PENGGUNAAN PROGRAM MEGA6 

 

 

Buka file sekuens dalam format FASTA dengan program MEGA6  
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Pilih semua data sekuens yang diinginkan kemudian pilih alignment → 
align by ClustalW→ok 

 
Pilih data → Phylogenetic Analysis→ yes 
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Pilih Phylogeny → construct/test Neighbor-Joining Test → Compute 

 

Hasil desain Pohon Filogenetik 
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LAMPIRAN 7 

SERTIFIKAT HASIL ANALISIS AMPLIFIKASI GEN PENYANDI 

16S rRNA DARI LIPI BOGOR 
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