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Abstract 
HalichondrinB is a complex polyether macrolide compound isolated from a variety of marine 

sponges, especially Halichondria sp.  It has a strong antitumor effect invivo test for melanoma and 

leukemia. The aim of this study was to obtain a suitable primer candidate to amplify and characterize 

potential genes of HalichondrinB from the sponge Halichondria sp. Bioinformatics analysis for the 

purpose of designing the HalichondrinB primer was carried out using several software such as: 

BLAST to search sequence HalichondrinB gene, Bioedit for alignment, UGENE for genes within the 

genome annotation and BLAST primer for primer design on the site http://www.ncbi.nlm.nih.gov. The 

ten primers candidates were successfully obtained based on the HalichondrinB analog gene 

sequences which are aligned with the genome sequence of Halichondria okadai. A primer was 

selected to represent the HalichondrinB gene, with forward primer (HalF) 5'-

ATTGCAGCCGATTGCAGATG-3' and reverse  primer (HalR) 5'-AGGCACTAGCACCACAAAGG-3'. 

The amplification of HalicondrinB potential genes by PCR in silico produced a product with a length 

of 817 bp. 
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Abstrak 
HalichondrinB merupakan suatu komplek polyether mocrolide yang disiolasi dari berbagai jenis 

spons laut terutama dariHalichondriasp.Senyawa ini memiliki efek antitumor yang kuat secara in vivo 

untuk penyakit melanoma dan leukemia. Tujuan dari penelitian ini untuk mendapatkan kandidat 

primer yang baik untuk mengamplifikasi dan mengkarakteristik gen potensial penyandi senyawa 

HalichondrinB dari spons laut Halichondria sp. Analisis bioinformatika yang dilakukan 

menggunakan beberapa perangkat lunak seperti, BLAST untuk penelusuran sekuen gen 

HalichondrinB, Bioedit untuk pensejajaran, UGENE untuk anotasi gen dalam genom sertaprimer 

BLAST untuk mendesain primer pada situs http://www.ncbi.nlm.nih.gov. Sepuluh kandidat primer 

berhasil diperoleh berdasarkan sekuen gen analog Halichondrin B yang disejajarkan dengan sekuen 

genom Halichondria okadai.Terpilih satu primer yang dapat mewakili sekuen gen HalichondrinB 

dengan sekuen primer forward(HalF) 5’-ATTGCAGCCGATTGCAGATG-3’ dan primer 

reverse(HalR) 5’-AGGCACTAGCACCACAAAGG-3’. Amplifikasi gen potensial HalicondrinB 

secara PCR in silico menghasilkan produk dengan panjang 817 bp. 

 

Kata Kunci : Bioinformatika, HalichondrinB, Halichondria sp,  Primer, PCR In silico  

 

Pendahuluan 

Mikroba laut khususnya bakteri yang 

bersimbiosis dengan biota laut, menjadi sumber 

penting untuk mendapatkan senyawa baru dengan 

aktivitas farmakologis potensial (Kjer et al, 2010). 

Beberapa hasil riset menunjukan bahwa senyawa 

bioaktif yang dihasilkan oleh biota laut ternyata 

dihasilkan oleh mikroba yang berasosiasi dengannya 

(Zhang dan Son, 2007). Kondisi lingkungan laut 

yang berbeda dan lebih bervariasi dibanding dengan 

lingkungan teresterial, ternyata mempengaruhi 

karakteristik biokimia yang dihasilkan oleh  biota 

laut termasuk senyawa bioaktif sebagai kandidat 

antikanker, antitumor, dan antifungi yang sangat 

prospek dikembangan dalam dunia industri obat – 

obatan (Nursyid et al, 2005). 

Penapisan senyawa bioaktif dari alam secara 

konvensional dapat dilakukan dengan serangkaian 

uji dan kultivasi mikroba untuk membuktikan 

senyawa tersebut memiliki potensial sehingga 

memerlukan waktu yang lama. Metode yang 

berkembangan saat ini dalam melakukan penapisan 

terhadap kandidat–kandidat mikroorganisme yang 

potensial dalam menghasilkan senyawa bioaktif 
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dengan pendekatan secara molekular dengan analisis 

bioinformatika (Fawzya et al, 2016). HalichondrinB 

merupakan senyawa polyether mocrolide yang 

disiolasi dari berbagai jenis spons lautterutama 

spesies Halichondria sp. Senyawa ini memiliki efek 

antitumor yang kuat secara in vivo untuk melanoma 

dan leukemia. Senyawa HalichondrinB dapat 

menghambat pertumbuhan mikrotubulus sel kanker 

payudara karena mampu membentuk struktur analog 

keton makrosiklik eribulin mesylate yang digunakan 

sebagai obat kanker payudara (breast cancer) 

(Swami et al, 2015)  

Penelitian sebelumnya tentang senyawa 

aktif HalichondrinB dihasilkan oleh biota laut dari 

spons genus Halichondria ssp. Alluri (2012) 

melaporkan ekstrak metanol dan diklorometana yang 

berasal dari spons spesies Haliclona lunak dapat 

menghambat kelangsungan hidup sel HeLa. 

HalichondrinB yang diisolasi dari spons 

Halichondria okadai terbukti aktif melawan 

leukemia (Faulkner, 2002). Tikus yang diobati 

dengan ekstrak senyawa aktif  HalichondrinB 

dengan leukemia B-16 atau leukemia P388 

menunjukkan peningkatan harapan hidup sebesar 

30% dibandingkan tahun sebelumnya. Secara 

kimiawi senyawa HalichondrinB analog (E7389) 

disintesis dalam uji coba klinis fase I oleh 

perusahaan Jepang Eisai di Indonesia bersama 

dengan American National Cancer Institute (Cragg 

and Newman, 2004). IsohomohalichondrinB 

diperoleh dari alam dan budidaya laut. Pengujian 

lebih lanjut tentang uji klinis  senyawa 

halichondrinB atau isohomohalichondrinB berhasil 

dijadikan sebagai komersial dalam obat-obatan. 

HalichondrinB Eribulin telah disetujui oleh United 

States Food and Drug Administration di Singapura 

pada tahun 2010 sebagai terapi lini ketiga untuk 

pasien kanker payudara metastatik yang sebelumnya 

diobati dengan anthracycline dan taxane 

HalichondrinB memiliki daya hambatan terhadap 

mikrotubulus sel kanker payudara (Swami et al, 

2015).  

Studi ekstraksi senyawa telah banyak 

dilakukan oleh peneliti sebelumnya, namun analisis 

molekuler gen yang menyandi protein Halichondrin 

sangat terbatas. Penelitian bioinformatika berbasis 

piranti lunak ini bertujuan untuk mengeksplorasi 

terhadap spons laut yang potensial menghasilkan 

senyawa bioaktif sebagai antikanker dengan 

menggunakan potongan sekuen DNA yang 

menyandi gen senyawa aktif sebagai kandidat 

primer yang baik dalam mengamplifikasi gen 

tersebut. Pendekatan metagenomik dalam 

pembuatan pustaka genom dari Holichondria okadai 

untuk mendapatkan gen – gen potesial anti cancer 

salah satunya HalichondrinB berhasil dilakukan. 

Hasil pustaka genom didapatkan beberapa klon 

bakteri unculture yang bersimbion dengan spons 

dari kelompok Alphaproteobacteria, Actinobacteria, 

dan Cyanobacteria yang mengandung gen yang 

terlibat dalam sintesis senyawa peptida non ribosom 

terhadap simbionnya (Abe et al, 2014). Penelitian ini 

merupakan riset pendahuluan dalam usaha penapisan 

senyawa bioaktif HalichondrinB sebagai kandidat 

anti kanker pada spons Halichondria sp serta 

menentukan sekuen DNA yang belum diketahui 

yang berfungsi untuk sintesis gen HalichondrinB 

yang ditargetkan.  

 

Metode Penelitan 
Penelusuran sekuen gen penyandi Halichondrin B 

pada situs NCBI 
Sekuen gen potensial penyandi 

HalichondrinB didapatkan dari hasil penelusuran 

Genbank sekuens analog HalichondrinB 

(DM024987.1) pada situs (www.nlm.nih.gov). 

Sekuen yang digunakan hasil dari pensejajaran 

genom mitokondria Halichondia okadai  

(NC_037391.1) dengan ClustalW diperangkat lunak 

Bioedit (v7.0.9 Tom Hall) dan UGENE  (GNU 

General Public License v3) .  

 

Analisis sekuens gen HalichondrinB 
Sekuen gen potensial penyandi 

HalichondrinB dari spons laut dengan kerabat 

terdekat menggunakan toolsBLAST (Basic Local 

Alignment Search Tools)  

 

Anotasi gen dalam sekuen 

MitokondriaHalichondria Okadai 

Anotasi gen – gen fungsional dalam sekuen 

genom mitokondria Halichondria okadai sebagai 

model dalam menentukan daerah CDS 

menggunakan piranti lunak UGENE (GNU General 

Public License v3)  

 

Desain primer dan PCR in silico 

Analisis desain primer dengan 

menggunakan piranti lunak Primer BLAST 

(Bethesda MD, 20894 USA) dari sekuens gen yang 

memiliki similaritas tinggi (pada daerah basa 

domain cds) dengan keunikan basa untuk dibuat 

desain primer dan melakukan PCR insilico untuk 

menentukan daerah penempelan primer pada 

template DNA mengunakan  sorftware UGENE 

(GNU General Public License v3). 
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Analisis prediksi struktur 3D 

Analisis prediksi struktur 3D protein 

HalichondrinB dengan menggunakan software 

secara daring  yaitu SWISS- Model (Basel, 

Switzerland) dan Phymol(California, USA) 

 

Konstruksi pohon filogenetik 

Kontruksi pohon filogenetik spesies 

Halichondria okadai dengan genus lain dan 

Halichondriassp berdasarkan sekuen 

mitokondrianya untuk melihat kekerabat 

terdekatdalam penapisan spesies lain dari genus  

yang berbeda yang potensial menghasilkan 

HalichondrinB dengan menggunakan piranti lunak  

MEGA 7 (Kumar et al, 2016) 

 

Hasil dan Pembahasan 
Pencarian Database Gen HalichondrinB  di 

GenBank 

Senyawa HalichondrinB merupakan 

senyawa makrolida polieter yang dihasilkan oleh 

spons Halicondria okadai(NC_037391.1).Spons ini 

umumnya hidup didaerah tidal zone diperairan Poso 

Peninsula Jepang (Abe et al, 2014) dan di perairan 

laut Korea (Kim et al, 2017). Penelurusan sekuen 

gen HalichondrinB yang ada di GenBank melalui 

situs NCBI menggunakan sekuen gen analog 

HalichondrinB yang digunakan untuk penapisan 

Tubulin isotype pada pasien terapi kanker leukimia 

(Agoulnik et al, 2008). Sekuen gen analog 

HalichondrinB ini hanya berukuran 32 bp 

nukleotida dengan urutan  sekuens 

TATACCATTGGCAAGGAGATAATTATACCT 

(DM024987.1).Sekuen utuh dari gen HalichondrinB 

sendiri belum pernah dipublikasikan sebelumnya, 

sehingga dalam pencariannya tidak ditemukan 

sekuen yang sama atau identik. Oleh karena itu, 

penggunaan sekuen analoq HalichondrinB sangat 

membantu dalam memprediksi sekuen gen 

HalichondrinB berdasarkan hasil pensejajaran gen 

HalichondrinB analogdengan sekuen genom 

Halichondria okadai(NC_037391.1) menggunakan 

piranti lunakBioedit(Gambar 1). 

 

 
      Conservative region 

Gambar 1 

Hasil pensejajaran sekuen HalichondrinB analog dengan sekuen genom mitokondria Halichondria okadai 

 

Hasil pensejajaran dari Gambar 1 

menunjukan daerah  lestari (konservatif) dari kedua 

sekuen tersebut terletak pada basa ke 14100 sampai 

basa 14118 dari sekuen genom mitokondria spons 

Halichondria okadai. Hasil ini juga diperkuat 

dengan letak dari sekuen konservatif tersebut berada 

pada daerah sekuen CDS (coding sequence) genom 

mikondria Halichondria okadai yang terletak pada 

urutan basa 13924 sampai 14925 ( Kim et al, 2017). 

Hasil anotasi gen fungsional dari genom 

mitokondria  menggunakan piranti lunak UGENE 

dengan sekuen analog gen HalichondrinB 

menunjukkan bahwa gen ini merupakan bagian dari 

cluster gen MT-ND1 (Mitochondrially Encoded 

NADH:Ubiquinone Oxidoreductase Core Subunit 1) 

sebagai gen yang menginduksi pembentukan protein 

NADH dehydrogenase Genom mitokondria 

Halichondria okadai (MG267395) memiliki panjang 

20.722 bp  mengandung 14 gen pengkode protein 

(PCG), dua ribosom RNA (rRNA), dan 25 RNA 

transfer (tRNA). Secara keseluruhan komposisi basa 

nukleotida H. okadai adalah 29,5% A, 14,2% C, 

21,5% G, 34,7% T, Semua PCGs menggunakan 

tipikal ATG sebagai star codon. Sepuluh PCGs 

(atp9, cytb, cox3, atp6, cox2, nad1, cox1, nad4l, 

nad6, dan nad4) menggunakan TAA sebagai stop 

codon sementara empat (atp8, nad5, nad2, nad3) gen 

memiliki TAG  (Kim et al, 2017) (Gambar 2). 

Gambar 3 menunjukkan daerah CDS 

tersebar pada seluruh genom (tanda panah). Sekuen 

CDS atau ORF (open reading frame) merupakan 

bagian gen yang mengkode asam amino dalam 

menghasilkan protein. Dipilih sekuen basa daerah 

CDS karena memiliki sekuen homolog dengan 

spesies lainnya namun memiliki basa yang unik. 

Sekuen ini juga sangat penting dalam menentukan 

letak gen – gen fungsional dalam sebuah genom 

(Furuno et al, 2003). Prediksi sekuen CDS sebagai 

gen penyandi HalichondrinB untuk mendapatkan 

kandidat primer yang tepat untuk mengamplifikasi 

gen tersebut secara utuh (Gambar 4). 
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Gambar 2 

Anotasi Gen HalinchondrinB pada DNA mitokondria Halichondria okadai 

 

Hasil anotasi gen fungsional dalam genom mitokondria Halichondria okadai menggunakan piranti 

lunak UGENE (Gambar 3) 

 

 
 

Gambar 3 

Anotasi sekuen genom mitokondria Halichondria okadai (Kim et al, 2017) 

 

Gambar 4 menunjukkan sekuen CDS 

diawali dengan  kodon awal dengan kode ATG 

dengan panjang nukleotida 1010 pasang basa dengan 

total 330 asam amino. Dalam sekuen asam amino 

start kodon diawali dengan asam amino metionin 

(UAG). Hal ini dapat  memberikan informasi gen 

utuh dalam sebuah genom, indikasi ini harus 

dibuktikan dengan mengekpresikan gen tersebut 

kedalam Escherichia coli BL21 sebagai strain yang 

umum digunakan pada tingkat ekpresi gen. 

Pembuktian gen yang diprediksi penyandi 

HalichondrinB pada tingkat molekuler lebih 

memudahkan dalam proses penapisan (skrining) 

terhadap kandidat spons laut yang potensial 

menghasilkan senyawa HalichondrinB terutama dari 

genus Holichondria spp. 
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Gambar 4 

Sekuen CDS sebagai prediksi Gen HalichondrinB
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Desain Primer Gen penyandi HalichondrinB 

 Primer merupakan salah satu bagian 

terpenting dalam reaksi PCR, Polymerase Chain 

Reaction merupakan teknik perbanyakan sample 

DNA secara in vitro. Sekuen dasar dalam mendesain 

primer yang dapat mengaplifikasi gen 

HalichondrinB berdasarkan sekuen CDS yang 

terdapat dalam sekuen genom spons Halichondria 

okadai. Hasil desain primer menggunakan primer 

BLAST pada situs http://www.ncbi.nlm.nih.gov, 

Terdapat 10 pasang primer yang memiliki daerah 

target masing – masing dengan ukuran yang berbeda 

-beda. Posisi pasang primer forward dan reverse 

dapat dilihat pada Gambar 5 

 

 
Gambar 5 

Posisi relatif pasangan – pasangan primer terhadap gen HalichondrinB 

 

Gambar 5 menunjukkan daerah amplifikasi 

masing – masing primer pada template  DNA 

sekuen. Selain itu,terbentuknya ikatan yang terlalu 

kuat antaratemplate DNA dan primer 

akanmengakibatkan produk PCR yang 

dihasilkanrendah.Panjang primer berkisar 18-30 

basa, didasarkan pada pertimbangan kombinasi acak 

yang mungkin ditemukan pada satu urutan genom. 

Untuk lebih jelas detail sekuen masing – masing 

primer, posisi relatif primer, nilai Tm, konten GC 

dan karakteristik lainnya dapat dilihat pada Tabel 1.  

 

 

Tabel 1 

Sepuluh pasang kandidat primer untuk aplifikasi gen HalichondrinB 

Primer  Start BP (Tm)
o
C GC 3’Self Nukleotida Product Size 

1 Forward 141 20 55.34 50.00 2 ATTGCAGCCGATTGCAGATG 817 

Reverse  957 20 54.20 55.00 0 AGGCACTAGCACCACAAAGG 

2 Forward 145 20 55.66 55.00 2 CAGCCGATTGCAGATGGAGT 624 

Reverse  768 20 52.77 55.00 2 GCCCTCAAATGGGCACAATC 

3 Forward 399 20 54.41 55.00 1 TTTAGGGGCGATAAGGGCAG 363 

Reverse  761 20 52.27 55.00 2 AATGGGCACAATCATCCCCC 

4 Forward 749 20 52.77 55.00 3 GATTGTGCCCATTTGAGGGC 207 

Reverse  955 20 54.85 55.00 3 GCACTAGCACCACAAAGGCT 

5 Forward 755 20 52.36 50.00 0 GCCCATTTGAGGGCCTTTTT 205 

Reverse  959 20 54.19 55.00 0 CCAGGCACTAGCACCACAAA 

Primer 1 

Primer 2 

Primer 3 

Primer 4 

Primer 5 

Primer 6 

Primer 8 

Primer 9 

Primer 10 
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Primer  Start BP (Tm)
o
C GC 3’Self Nukleotida Product Size 

6 Forward 754 20 53.44 50.00 0 TGCCCATTTGAGGGCCTTTT 205 

Reverse  958 20 53.94 55.00 0 CAGGCACTAGCACCACAAAG 

7 Forward 398 20 53.31 50.00 2 TTTTAGGGGCGATAAGGGCA 376 

Reverse  773 20 53.44 50.00 2 AAAAGGCCCTCAAATGGGCA 

8 Forward 134 21 54.78 47.62 2 ACGGTTTATTGCAGCCGATTG 285 

Reverse 418 20 54.41 55.00   1 CTGCCCTTATCGCCCCTAAA 

 9 Forward 398 21 55.14 52.38 1 TTTTAGGGGCGATAAGGGCAG 361 

Reverse  758 20 52.43 55.00 0 GGGCACAATCATCCCCCAAA 

10 Forward 397 21 54.09 47.62 0 TTTTTAGGGGCGATAAGGGCA 378 

Reverse  774 20 52.36 50.00 3 AAAAAGGCCCTCAAATGGGC 

 

 
Gambar 6 

Hasil PCR in silico Primer 1 menggunakan software UGENE 

Tabel 1 menunjukkan sepuluh kandidat 

primer rata – rata memiliki suhu Tm (temperature 

melting) antara 50 – 60 
o
C. Dalam mendesain primer 

yang baik suhu Tm yang baik berkisar antara 40 – 

60 
o
C.  Primer dengan Tm terlalu tinggi melebihi 

70°C akan mudah mengalami mispriming pada 

temperatur rendah. Pasangan primer sebaiknya tidak 

memiliki selisih suhu Tm yang tinggi antara forward 

dan reverse. Pasangan primer dengan selisih suhu 

leleh yang lebih dari 5°C menyebabkan penurunan 
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proses amplifikasi, atau bahkan memungkinkan 

tidak terjadi proses amplifikasi (Borah, 2011). 

Sedangkan untuk persentasi GC dari kesepuluh 

primer berkisar antara 50–60%. GC Content 

berperan dalam meningkatkan stabilitas primer. 

Ikatan hidrogen yang kuat pada pasangan basa G 

dan C menyebabkan primer lebih stabil untuk 

menempel pada template, sehingga GC Content 

disarankan berkisar antara 40% hingga 60% (Lin et 

al, 2005). Kesepuluh primer tersebut dapat 

mengamplifikasi gen HalichondrinB dengan ukuran 

yang berbeda. Dari sepuluh kandidat primer 

tersebut, primer 1 dan 2 lebih dapat mewakili untuk 

mengamplifikasi gen HalichondrinB dengan ukuran 

produk yang lebih besar dari pada yang lain yaitu 

817 bp dan 624 bp. Adapun primer 1 dengan  sekuen 

forward HalF 5’ATTGCAGCCGATTGCAGATG-

3’ dan primer reverse HalR 5’-

AGGCACTAGCACCACAAAGG-3’. Hal ini juga 

didukung dengan karakteristik lainnya yang sesuai 

sebagai syarat untuk mendesain primer yang baik. 

Pemilihan primer 1 diperkuat dengan analisis PCR 

in silico menggunakan saftware UGENE dengan 

daerah amplifikasi yang dapat menempel pada 

template sekuen CDS gen HalichondrinB (Gambar 

6)  

Permodelan Struktur 3 Dimensi Protein 

HalichondrinB 

Struktur 3 dimensi protein HalichondrinB 

dapat diprediksi permodelannya  menggunakan 

piranti lunak SWISS-Model. Penggunaan Piranti 

lunak ini dapat mewakili prediksi permodelan yang 

disesuaikan dengan template protein yang sudah 

dipublikasikan sebelumnya. SWISS-Model akan 

mencari struktur yang mirip dengan protein template 

dan membangun protein template sesuai dengan 

protein model (Gambar 8B).Permodelan protein ini 

dibangun berdasarkan struktur dasar dari senyawa 

HalichondrinB (Gambar 8A) Permodelan protein 

dapat menggunakan beberapa software yaitu 

SWISS-Model, I-TASSER, QUARK, Phyre 2 dan 

analisis akhir menggunakan PyMol.  

Prediksi struktur 3D protein HalichondrinB 

terdapat tiga molekul identik berikatan satu sama 

lain dengan membentuk sebuah cincin homotrimer 

yang akan melingkari DNA double helix. Molekul 

loops (koil) membentuk lipatan yang mana struktur 

ini mudah mengalami mutasi. Permukaan dalam dari 

lingkaran tersebut berbentuk α heliks dan bermuatan 

positif sehingga dapat berinteraksi dengan DNA. 

Permukaan luar darilingkaran ini berbentuk β sheet 

dan bermuatan negatif.Struktur tersier 3D protein 

mengacu pada hubungan spasial antara struktur 

sekunder dan struktur tersier. Struktur ini distabilkan 

oleh empat macam ikatan, yakni ikatan hidrogen, 

ikatan ionik, ikatan kovalen, dan ikatan hidrofobik 

(Febriana dan Seprianto, 2018). 

 
 

 

 

Gambar 8 

Prediksi struktur protein HalichondrinB, A. Strutur Kimia HalichondrinB (Mani dan Swami, 2010)  B. 

Struktur 3D HalichonrinB 

A B 
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Gambar 9 

Pohon filogenetikHalichondria okadai dengan beberapa spesies spons laut 

 
Analisis Filogenetik Halichondria okadai dengan 

spesies lain 

Pembuatan filogenetik menggunakan piranti 

lunak MEGA7 dari spesies Halichondria okadai 

dengan beberapa spesies Halichondria ssp dan 

spesies lain yang memiliki kekerabatan terdekat 

berdasarkan hasil multiple alignment sekuen 

mitokondria (Gambar 9). Analisis filogenetik 

menggunakan metode Neighbour Joining yaitu 

pasangan nukleotida yang mengalami perubahan 

terkecil diantara sekuen yang telah dibandingkan. 

Nilai jarak dilambangkan oleh garis skala yang 

menunjukkan jumlah subtitusi nekleotida untuk tiap 

posisi sekuen (Tamura et al, 2013). Nilai jarak 

sebesar 0.2 pada hasil konstruksi pohon filogenetik 

menunjukkan rendahnya subtitusi nukleotida pada 

sekuen dimasing- masing pengelompokan 

berdasarkan tingkat genus dan spesies. Gambar 9 

menunjukkan hasil pengelompokan ini untuk 

melihat seberapa jauh dan dekatnya hubungan 

kekerabatan masing–masing spesies. Metode 

Bootstrap digunakan untuk menguji keakuratan 

suatu titik cabang pohon filogenetik. Stabilitas 

pengelompokkan (robustness) diperhitungkan 

menggunakan bootstrap dengan 1000 kali ulangan. 

Nilai bootstrap sebesar 78 dari 100 kali pengulangan 

untuk titik percabangan memiliki kekerabatan 

terdekat antara spesies Halichondria okadai dengan 

Halichondria panicea dan Hymeniacidon sinapium 

berdasarkan sekuen genom mitokondria 

 

 

Kesimpulan 
 Analisis bioinformatika gen penyandi 

HalichondrinB dari sekuen mitokondria  

Halichondria okadai (NC_037391.1) berdasarkan 

penelusuran sekuen analog HalichondrinB 

didapatkan sekuen CDS dengan 1010 bp (pasang 

basa) nukleotida dengan total 330 asam amino. 

Sepuluh kandidat primer berhasil diperoleh 

berdasarkan sekuen CDS HalichondrinB. Satu 

primer dipilih  yang dapat mewakili sekuen gen 

HalichondrinB memiliki panjang produk 817 bp 

(basepair) dengan sekuen primer forward HalF 5’-

ATTGCAGCCGATTGCAGATG-3’ dan primer 

reverse HalR 5’-AGGCACTAGCACCACAAAGG-

3’.Hasil analisis filogenetik memilikiHalichondria 

okadai berkerabat dekat dengan Halichondria 

panicea dan Hymeniacidon sinapium berdasarkan 

sekuen genom mitokondria yang berpotensi 

menghasilkan senyawa HalichondrinB. 
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