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Indonesia mempunyai banyak mata air panas yang sepenuhnya menyimpan 
mega biodiversitas. Salah satu mata air panas yang banyak dieksplorasi adalah 
Kawah Domas yang mempunyai pH asam dan Kawah Candradimuka yang 
mempunyai pH netral. Kondisi ekstrim yang dimiliki dua lokasi ini menyimpan 
potensi mikrob yang sangat potensial terutama terkait enzim-enzim termofilik. 
Penelitian terdahulu dilakukan menggunakan metode konvensional pengkulturan 
mikrob sehingga masih banyak keragaman mikrob yang belum teridentifikasi. 
Tujuan dari penelitian ini adalah menggunakan metode shotgun metagenomik 
untuk mengeksplorasi keragaman mikrob dalam Kawah Candradimuka dan Kawah 
Domas. Penelitian ini mengaplikasikan teknik pengambilan sampel dari kawah, 
mengoptimasi ekstraksi DNA hingga sekuensing serta mengaplikasikan beberapa 
perangkat lunak bioinformatika untuk mengkaji keragaman mikrob, 
mengidentifikasi gen-gen fungsional serta merekonstruksi genom dari data 
metagenom. 

Hasil dari penggunaan shotgun metagenomik ini mampu mengidentifikasi 
mikrob baik yang sebelumnya telah dilaporkan maupun penemuan jenis mikrob 
baru. Kawah Candradimuka mempunyai kelimpahan tinggi untuk arkaea 
Pyrobaculum dan bakteri Sulfurihydrogenibium sedangkan Kawah Domas 
mempunyai kelimpahan tinggi untuk bakteri Hydrogenobaculum dan arkaea 
Sulfurisphaera. Sebanyak 13 Metagenome-assembled genome (MAGs) berhasil 
direkonstruksi dari Kawah Candradimuka dan 8 MAGs dari Kawah Domas dengan 
kualitas tinggi. Analisis fungsional dilakukan pada 21 MAGs tersebut dan 
mengungkap beberapa karakteristik potensial untuk enzim-enzim yang berkaitan 
dengan metabolisme karbohidrat (CAZyme), Klaster gen dalam biosintesis 
metabolit sekunder (BGCs), gen – gen terkait metabolisme elemen mikro 
(mikroTrait) serta gen-gen pengkode DNA polimerase. Hasil analisis Pangenom 
menunjukkan bahwa MAGs KD_018 Hydrogenobaculum dan KC_015 
Pyrobaculum merupakan temuan baru dari Indonesia yang belum pernah 
dilaporkan dalam penelitian sebelumnya. Keduanya memiliki beberapa klaster gen 
unik yang membedakan mereka dengan spesies lain dalam genus yang sama. 
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SUMMARY 

HARYONO BUDI SANTOSO. Exploration of Microbial Diversity in Domas 
Crater and Candradimuka Crater using Shotgun Metagenomics. Supervised by 
ANTONIUS SUWANTO and RAHADIAN PRATAMA.  

 
Indonesia has numerous hot springs that harbor a vastmega biodiversity. Two 

of the most explored hot springs are Domas Crater, which has an acidic pH, and 
Candradimuka Crater, which has a neutral pH. The extreme conditions in these two 
locations hold great microbial potential, particularly related to thermophilic 
enzymes. Previous research that has been conducted, mainly relied on conventional 
method of culturing microbes, which often left many of the microbial diversity 
unidentified. The aim of this study is to use shotgun metagenomics to explore the 
microbial diversity in Candradimuka and Domas Craters. This research involved 
sampling from the craters, optimizing DNA extraction, sequencing, and applying 
various bioinformatics tools to study microbial diversity, identify functional genes, 
and reconstruct genomes from sequencing data. 

The use of shotgun metagenomics allowed the identification of both 
previously reported microbes and the discovery of new microbial species. 
Candradimuka Crater showed a high abundance of the archaeon Pyrobaculum and 
the bacterium Sulfurihydrogenibium, while Domas Crater was dominated by the 
bacterium Hydrogenobaculum and the archaeon Sulfurisphaera. We successfully 
reconstructed 13 high-quality Metagenome-Assembled Genomes (MAGs) from 
Candradimuka Crater and 8 MAGs from Domas Crater. Functional analysis of these 
21 MAGs revealed several potential characteristics, including enzymes related to 
carbohydrate metabolism (CAZymes), gene clusters involved in secondary 
metabolite biosynthesis (BGCs), genes related to micronutrient metabolism 
(microTrait), and DNA polymerase-encoding genes. Pangenome analysis revealed 
that MAGs KD_018 Hydrogenobaculum and KC_015 Pyrobaculum are newly 
identified species from Indonesia that have not been previously reported. Both have 
several unique gene clusters that differentiate them from other species within the 
same genus. 

 
Keywords: bioprospecting, hot springs, microbes, shotgun metagenomics, 

thermophiles.  
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