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ABSTRAK 

SYDNEY PRAMADINA. Eksplorasi Gen Selulolitik Berbasis Metagenomik pada 

Mikrobioma Usus Macaca fascicularis di Kampus IPB Dramaga. Dibimbing oleh 

RAHADIAN PRATAMA dan PUJI RIANTI.   

Selulosa merupakan komponen utama dinding sel tumbuhan yang tidak dapat 

dicerna langsung oleh mamalia, sehingga degradasinya bergantung pada aktivitas 

enzim selulase yang dihasilkan oleh mikroorganisme usus. Monyet ekor panjang 

(Macaca fascicularis) dengan pola makan tinggi serat merupakan model yang 

relevan untuk mengkaji komunitas bakteri selulolitik tersebut. Penelitian ini 

bertujuan mengidentifikasi keragaman dan potensi fungsional bakteri selulolitik 

pada monyet liar di kawasan IPB menggunakan pendekatan metagenomik berbasis 

Oxford Nanopore PromethION 2 Solo, dengan analisis bioinformatika melalui 

UseGalaxy dan RStudio. Sekuensing menghasilkan 1.304.690 dan 2.077.275 

bacaan dari dua sampel, serta rekonstruksi 66 metagenome-assembled genomes 

(MAG) dengan 12 MAG berkualitas medium hingga tinggi. Analisis gen fungsional 

menunjukkan keberadaan CAZymes terkait degradasi selulosa, dengan distribusi 

fungsi gen berdasarkan klasifikasi COG dan jalur KEGG. Evaluasi gen selulolitik 

mengidentifikasi MEPB8-b, MEPB8-c, MEPB8-d, MEPB8-e, dan MEPB8-f 

sebagai protein berpotensi selulolitik yang termasuk famili Glycoside Hydrolase 5 

(GH5). Hasil ini menunjukkan potensi metabolik mikrobioma usus monyet liar 

dalam mendukung degradasi selulosa dan adaptasi terhadap diet serat. 

Kata kunci:  gen selulolitik, mikrobioma usus, metagenomik, monyet ekor panjang,  

         diet serat 

ABSTRACT 

SYDNEY PRAMADINA. Metagenomic-Based Exploration of Cellulolytic Genes 

in the Gut Microbiome of Macaca fascicularis at IPB Dramaga Campus. 

Supervised by RAHADIAN PRATAMA and PUJI RIANTI.   

Cellulose is the main component of plant cell walls that cannot be directly 

digested by mammals, so its degradation depends on cellulase enzymes produced 

by gut microorganisms. The long-tailed macaque (Macaca fascicularis) with a 

high-fiber diet is a relevant model for studying cellulolytic bacterial communities. 

This study aimed to identify the diversity and functional potential of cellulolytic 

bacteria in wild macaques in the IPB area using a metagenomic approach based on 

Oxford Nanopore PromethION 2 Solo. Sequencing yielded 1,304,690 and 

2,077,275 reads from two samples, with 66 metagenome-assembled genomes 

(MAGs) reconstructed and 12 medium- to high-quality MAGs identified. 

Functional gene analysis revealed CAZymes enzymes related to cellulose 

degradation, with gene function distribution based on COG classification and 

KEGG pathways. Evaluation of cellulolytic genes identified MEPB8-b, MEPB8-c, 

MEPB8-d, MEPB8-e, and MEPB8-f as potentially cellulolytic proteins belonging 

to the Glycoside Hydrolase 5 (GH5) family. These results indicate the metabolic 

potential of the gut microbiome of wild macaques in supporting cellulose 

degradation and adaptation to a fiber-rich diet. 

Keywords: cellulolytic genes, gut microbiome, metagenomic, long-tailed macaque,  

      fiber diet  
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