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RINGKASAN 

ANDI MUTMAINNA. Profil Fisikokimia, Mikrobiologi, Metabolomik, 

Metagenomik dan Isolasi Bakteri Asam Laktat Dangke Susu Kerbau di Kabupaten 

Enrekang Sulawesi Selatan. Dibimbing oleh IRMA ISNAFIA ARIEF, CAHYO 

BUDIMAN, ZAENAL ABIDIN dan ZAKIAH WULANDARI. 

 

Susu salah satu bahan pangan yang secara alami mengandung BAL dan umumnya 

digunakan untuk pembuatan kultur starter pada berbagai produk olahan pangan. 

Bakteri asam laktat pada susu kerbau teridentifikasi antara lain sebagai L. brevis, 

L.acidophilus,L.lactis (Singh dan Sharma 2009), L.bulgaricus, L. plantarum, 

L.lactis, L.acidophilus, L.brevis, L. rhamnosus (Tambekar et al. 2009). BAL susu 

kerbau di Islamabad teridentifikasi sebagai L.acidophilus, L.bulgaricus, L. 

cremoris, L.lactis dan S.thermophilus (Azis et al. 2009). Salah satu produk turunan 

susu kerbau khas Kabupaten Enrekang Sulawesi Selatan adalah Dangke yang 

pengembangannya masih sangat minim, dikarenakan proses pembuatannya masih 

tradisional menggunakan getah pepaya. Produk ini dihasilkan melalui pemanasan 

susu segar yang ditambahkan larutan getah pepaya sehingga susu membentuk 

gumpalan (curd) dan cairan (whey). Curd dan whey kemudian dipisahkan dengan 

tempurung kelapa sebagai alat penyaring sekaligus pencetak dangke, setelah 

memadat dangke lalu dibungkus dengan daun pisang dan siap dikonsumsi. 

Pendekatan metagenomik untuk mengeksplorasi keragaman mikroba dan 

mikrobiota yang terlibat dalam proses fermentasi dan olahan susu, serta peranannya 

dalam pembentukan karakteristik akhir dari produk susu kerbau. Pendekatan 

metagenomik yang memiliki prospek untuk untuk menyelidiki komunitas mikroba 

dari sampel yang diambil secara langsung dari lingkungan tanpa perlu dikulturkan. 

Selain itu mengisolasi Bakteri Asam Laktat Dangke. Penelitian ini bertujuan untuk 

menganalisis profil fisikokimia, mikrobiologi, metabolomik, metagenomik, dan 

isolasi bakteri asam laktat dangke susu kerbau. 

Sampel dangke dikumpulkan dari berbagai usaha mikro, kecil, dan menengah 

(UMKM). Dangke dikumpulkan dari tiga desa (P1: Desa Rogo, P2: Desa Rogo2, 

dan P3: Desa Sumbang) di Enrekang, Sulawesi Selatan. Pengambilan sampel 

dilakukan sebanyak tiga ulangan pada waktu dan tempat yang berbeda. Data uji 

kualitas fisikokimia dan mikrobiologis dianalisis menggunakan analisis varians 

(ANOVA) dan uji Duncan. Data senyawa volatil di analisis dengan GC-MS 

diproses melalui tahap pra- pemrosesan data menggunakan penskalaan varians unit 

(UV) untuk analisis multivariat. Pendekatan metagenomik 16S rRNA dengan 

primer universal yaitu 9F dan 1541R melalui reaksi berantai polimerase (PCR) yang 

telah dioptimalkan. Konsentrasi DNA diukur menggunakan spektrofotometri 

NanoDrop dan fluorometri Qubit. DNA disiapkan menggunakan kit Oxford 

Nanopore Technology, dan proses sekuensing dilakukan dengan perangkat lunak 

MinKNOW (v23.04.5). Urutan nukleotida gen 16S rRNA dari semua isolat BAL 

dianalisis dan diidentifikasi menggunakan pustaka data GenBank dan program 

BLAST di situs web NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/18). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/18


Dangke susu kerbau dari Kabupaten Enrekang memiliki karakteristik 

fisikokimia yang memenuhi standar SNI, keamanan mikrobiologis memenuhi 

standar, serta aktivitas antioksidan tertinggi dengan nilai IC₅₀ P1(Desa Rogo1) 

sebesar 63,88 µg/mL yang termasuk kategori sangat kuat karena komposisi asam 

amino penyususnnya (Serum albumin, peptida kasein, dan β-lg) dan adanya 

senyawa antioksidan (Senyawa fenolik). Beberapa luarannya menunjukkan adanya 

proses proteolisis dengan pita protein pada dangke (26.5 kDa, 17.1 kDa) dan susu 

kerbau (71,9 kDa). Analisis metabolomik mengidentifikasi berbagai senyawa volatil 

yang berkontribusi terhadap karakteristik sensori seperti pentadecanoic acid, 

hexadecanoic acid, heptadecanoic acid, dan octadecanoic acid yang memberikan 

karakteristik asam lemak dan rasa khas pada produk susu fermentasi, sementara 

alkohol, keton, aldehid, dan ester menambah kompleksitas aroma yang lebih 

lembut, manis, dan harum. Analisis metagenomik menunjukkan keanekaragaman 

mikroba yang tinggi dengan dominasi genus Enterococcus pada sampel dangke, 

yang berpotensi meningkatkan kualitas dan sifat fungsional produk. Identifikasi 

bakteri asam laktat melalui analisis biokimia dan molekuler berbasis gen 16S rRNA 

berhasil mengidentifikasi tiga isolat yaitu Lactobacillus plantarum, Enterococcus 

faecalis, dan Vagococcus fluvialis. Kesamaan sekuens 16S rRNA yang tinggi 

(umumnya > 98,7%) untuk mengkonfirmasi identitas spesies tetapi tidak cukup 

untuk menentukan kesamaan tingkat strain. Ketiga isolat tersebut menunjukkan 

aktivitas antimikroba yang signifikan terutama terhadap Staphylococcus aureus, 

sehingga berpotensi dimanfaatkan sebagai antimikroba alami maupun kandidat 

kultur starter dalam pengembangan produk susu fermentasi tradisional. 

Kata kunci: Dangke, Susu, Kerbau, Metabolomik, Fisikokimia, Mikrobiologi, 

Metagenomik, Bakteri Asam Laktat 



SUMMARY 

ANDI MUTMAINNA. Physicochemical, Microbiological, Metabolomic, 

Metagenomic and Isolation Profile of Lactic Acid Bacteria from Dangke Buffalo 

Milk in Enrekang Regency, South Sulawesi. Supervised by IRMA ISNAFIA 

ARIEF, CAHYO BUDIMAN, ZAENAL ABIDIN, and ZAKIAH WULANDARI. 

Milk is a food ingredient that naturally contains LAB (Lactic Acid Bacteria) 

and is commonly used to produce starter cultures for various processed foods. 

Lactic acid bacteria in buffalo milk have been identified as L. brevis, L. acidophilus, 

L. lactis (Singh and Sharma, 2009), L. bulgaricus, L. plantarum, L. lactis, L. 

acidophilus, L. brevis, and L. rhamnosus (Tambekar et al. 2009). LAB in buffalo 

milk in Islamabad were identified as L. acidophilus, L. bulgaricus, L. cremoris, L. 

lactis, and S. thermophilus (Azis et al. 2009). One of the typical buffalo milk 

derivative products from the Enrekang Regency, South Sulawesi, is dangke, the 

development of which remains limited because the manufacturing process is 

traditional and uses papaya latex. This product is produced by heating fresh milk 

added with papaya latex solution, which causes the milk to form curds and liquid 

(whey). The curds and whey are then separated using a coconut shell as a filter and 

a dangke mold. After solidification, the dangke is wrapped in banana leaves and is 

ready for consumption. A metagenomic approach explores the diversity of 

microbes and microbiota involved in fermentation and milk processing, and their 

roles in shaping the final characteristics of buffalo milk products. This 

metagenomic approach has the potential to investigate microbial communities from 

samples taken directly from the environment without the need for culturing. 

Furthermore, it isolates Dangke Lactic Acid Bacteria. This study aimed to analyze 

the physicochemical, microbiological, metabolomic, metagenomic, and lactic acid 

bacteria profiles of buffalo milk dangke. 

Dangke samples were collected from various micro, small, and medium 

enterprises (MSMEs). Dangke was collected from three villages (P1: Rogo Village, 

P2: Rogo2 Village, and P3: Sumbang Village) in Enrekang, South Sulawesi. 

Sampling was conducted in three replicates at different times and locations. 

Physicochemical and microbiological quality test data were analyzed using analysis 

of variance (ANOVA) and Duncan's test. Volatile compound data analyzed by GC-

MS were processed through a data-preprocessing stage using unit-variance (UV) 

scaling for multivariate analysis. A 16S rRNA metagenomic approach was used 

using the universal primers 9F and 1541R through an optimized polymerase chain 

reaction (PCR). DNA concentration was measured using NanoDrop 

spectrophotometry and Qubit fluorometry. DNA was prepared using the Oxford 

Nanopore Technology kit, and sequencing was performed using MinKNOW 

software (v23.04.5). The nucleotide sequences of the 16S rRNA genes of all LAB 

isolates were analyzed and identified using the GenBank data library and the 

BLAST program on the NCBI website (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/18). 

Dangke buffalo milk from Enrekang Regency has physicochemical 

characteristics that meet SNI standards, microbiological safety meets standards, and 

the highest antioxidant activity with an IC₅₀ P1 value (Rogo1 Village) of 63.88 

µg/mL which is included in the very strong category due to the presence of 

antioxidant compounds (phenolic compounds, casein peptides, and β-lg). Some of 

the outputs indicated a proteolysis process with protein bands in dangke (26.5 kDa, 

17.1 kDa) and buffalo milk (71.9 kDa). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/18


Metabolomic analysis identified various volatile compounds that contribute 

to sensory characteristics such as pentadecanoic acid, hexadecanoic acid, 

heptadecanoic acid, and octadecanoic acid, which provide characteristic fatty acids 

and distinctive flavors in fermented milk products, while alcohols, ketones, 

aldehydes, and esters add complexity to the aroma that is softer, sweeter, and 

fragrant. Metagenomic analysis showed high microbial diversity with the 

dominance of the Enterococcus genus in dangke samples, which has the potential 

to improve the quality and functional properties of the product. Identification of 

lactic acid bacteria through 16S rRNA gene-based molecular analysis successfully 

identified three isolates: Lactobacillus plantarum, Enterococcus faecalis, and 

Vagococcus fluvialis. High 16S rRNA sequence similarity (generally > 98.7%) 

confirmed species identity, but was insufficient to determine strain-level similarity. 

The three isolates showed significant antimicrobial activity, especially against 

Staphylococcus aureus; therefore, they have the potential to be used as natural 

antimicrobials or starter culture candidates in the development of traditional 

fermented milk products. 

 

Keywords: Dangke, Milk, Buffalo, Metabolomics, Physicochemistry, 

Microbiology, Metagenomics, Lactic Acid Bacteria 
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