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ABSTRACT 
 

Kumaunang, M. and Y. Mandik, 2010. Characterization of transcript genome product of Chaperone Bacillus 
sp. RP1. 
 
Molecular chaperone is the group of protein that assist in the correct folding or assembly of other proteins in 
vivo. The objective of this research was to characterize the product of gene encoding chaperone from Bacillus 
sp. RP1 by using in-silico analysis. Analysis of 1053 bp from DNA fragment isolated by PCR showed that it has 
97% similarity with putative chaperone of Geobacillus kaustophilus (BA000043.1) and 86% similarity with DnaK 
operon of B. stearothermophilus (X90709.1). Structure prediction of DnaJ Bacillus sp. RP1 showed that it has 
similar J-domain with that of DnaJ Escherichia coli but cys-rich domain is different.  
 
Keywords : chaperone, gene characterization, in-silico analysis. 

 
PENDAHULUAN 

Keberadaan protein dalam sel tidak hanya 
bergantung pada kebenaran proses transkripsi dan 
translasi. Untuk menjadi molekul protein yang aktif 
dan memiliki fungsi fisiologis, molekul protein harus 
mengalami proses pelipatan untuk mencapai 
konformasi tiga-dimensi yang tepat (Hartl & Hayer-
Hartl, 2002). Pelipatan protein membutuhkan bantuan 
molekul chaperone serta katalis pelipatan. Paradigma 
mendasar dari molekul chaperone adalah bahwa 
molekul chaperone mengenal dan mengikat bentuk 
protein non-natif secara selektif untuk membentuk 
struktur kompleks yang stabil (Fink, 1999). 

Kebanyakan rantai polipetida yang dihasilkan 
ribosom memerlukan perlindungan terhadap kondisi 
lingkungan, seperti heat-shock (kejutan panas) dan 
stres oksidatif (Gething and Sambrook, 1992). Kondisi 
lingkungan di bawah tekanan seperti itu dapat 
menyebabkan molekul protein tidak melipat atau 
bahkan salah melipat. Protein yang tidak melipat atau 
yang salah melipat dapat mengalami interaksi dengan 
permukaan hidrofobik protein non-natif lainnya. Hal 
ini dapat  menyebabkan  terjadinya agregasi pada 
protein yang merupakan pemicu timbulnya berbagai 
jenis penyakit, seperti Alzheimer dan Parkinson 
(Radford and Dobson, 1999). Selain itu, kesalahan 
pelipatan protein dapat menyebabkan protein 
mengalami degradasi. Degradasi protein merupakan 
pemicu timbulnya sejumlah penyakit, misalnya cystic 
fibrosis, retinitis pigmentosa, dan penyakit Gaucher 
(Dobson, 2001). 

Untuk mencegah terjadinya kesalahan dalam 
pelipatan protein dibutuhkan sistem chaperone, yang 
berfungsi membantu proses pelipatan protein dan juga 
dapat membantu pelipatan kembali molekul protein 
yang telah salah melipat (Frydman, 2001).  Sistem 
DnaK, yang terdiri dari protein-protein heat-shock 
DnaK, DnaJ, dan GrpE, merupakan salah satu sistem 
chaperone utama dalam sitosol Escherichia coli 
(Langer et al., 1992). Molekul chaperone DnaJ 
merupakan molekul homodimer, yang terdiri dari 
empat domain, yaitu domain-J, GF-region, Cys-rich, 
dan domain terminal-C. Domain Cys-rich memiliki 
empat motif yang mirip dengan urutan asam amino -
CXXCXGXG-, yang merupakan motif lestari protein 
pengkode oksidoreduktase sehingga diduga memiliki 
aktivitas tiol-disulfida oksidoreduktase (Linke et al, 
2003).  

Telah banyak dilakukan studi analisis in-silico 
terhadap produk gen (Lira-Ruan et al., 2003; Wada and 
Shigemori, 2006; Sivasudha and Kumar, 2008; 
Kumaunang et al., 2009). Studi in-silico dapat 
dilakukan sebagai studi pendahuluan hubungan antara 
struktur, fungsi, dan stabilitas suatu protein sebagai 
produk gen (Radford & Dobson, 1999). Berdasarkan 
pemikiran adanya aktivitas tiol-disulfida 
oksidoreduktase dalam chaperone, membuat penelitian 
ini akan dilaksanakan untuk mengkarakterisasi produk 
gen pengkode chaperone dari sumber organisme 
termofilik Bacillus sp. RP1. 
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BAHAN DAN METODE 

Bahan dan Alat 

Bacillus sp. RP1 diperoleh dari Laboratorium 
Protein dan Enzim, Departemen Kimia, ITB (Putra, 
1999). Escherichia coli Top10 (F-mcrA, ∆(mrr-
hsdRMS-mcrBC), φ80lacZ∆M15, ∆lacX74, recA1, 
araD139, galU, galK, ∆(ara-leu)7697, rpsL (StrR), 
endA1, nupG), diperoleh dari Laboratorium Protein 
dan Enzim, Departemen Kimia, ITB, dan digunakan 
sebagai sel inang untuk perbanyakan DNA plasmid. 
Plasmid yang digunakan adalah pGEM®-T (Promega) 
yang diperoleh dari Laboratorium Rekayasa Genetika, 
eks KPP Bioteknologi, ITB. 
 
Manipulasi DNA   

Prosedur manipulasi DNA in vitro dan teknis 
transformasi telah dilaporkan (Kumaunang dan 
Natalia, 2007). 

 
Penentuan urutan nukleotida fragmen dnaJ 
dan Analisis in-silico   

Penentuan urutan nukleotida dnaJ dilakukan 
dengan prosedur meliputi perbanyakan DNA dengan 
PCR Big DyeTM Terminator serta penentuan urutan 
nukleotida menggunakan Automatic Sequencer 3730xl. 
Analisis urutan nukleotida dilakukan dengan 
menggunakan program BLASTn, ClustalX, DNAStar, 
dan Genedoc. Analisis struktur dilakukan dengan 
menggunakan program Geno3D (Combet et al., 2002), 
sedangkan tampilan struktur digunakan program 
Yasara (http://www.YASARA.org). 

 
HASIL DAN PEMBAHASAN 

Urutan nukleotida hasil sekuensing fragmen 
DNA molekul chaperone Bacillus sp. RP1 hasil 
pemurnian dengan GFXTM PCR DNA and Gel Band 
Purification Kit dengan primer DJF1 (forward) dan 
DJR2 (reverse) berturut-turut diberi nama DNAJF-
DJF1 dan DNAJR-DJR2. Dengan menggunakan 
primer DJF1 berhasil disekuensing sejumlah 926 pb. 
Melalui program Editseq dari DNAStar, ditentukan 
urutan nukleotida komplemennya. Selanjutnya 
dilakukan BLASTtn terhadap 926 pb DNAJ-DJF1 
tersebut. Analisis ini dilakukan untuk mengetahui 
tingkat kesamaan nukleotida DNAJF-DJF1 dengan 
urutan nukleotida yang ada pada basis data Genebank. 
Analisis terhadap 717 pb urutan nukleotida DNAJF-
DJF1 (Gambar 1) menunjukkan tingkat kesamaan 95% 
dengan protein chaperone G. kaustophilus 
(BA000043.1). Sedangkan 279 nukleotida hasil 
sekuensing DNAJF-DJF1 menunjukkan tingkat 

kesamaan 83% dengan operon DnaK dari B. 
stearothermophilus (X90709.1). 

Pada sekuensing terhadap DNAJR-DJR2 dengan 
menggunakan primer DJR2 berhasil diperoleh 1099 
nukleotida. Selanjutnya dilakukan analisis BLASTn 
terhadap ke-1099 pb DNAJ-DJR2. Analisis terhadap 
204 pb DNAJR-DJR2 (Gambar 2) menunjukkan 
tingkat kesamaan 97% dengan protein chaperone G. 
kaustophilus (BA000043.1). Sedangkan sebanyak 138 
nukleotida menunjukkan tingkat kesamaan 87% 
dengan operon DnaK dari B. stearothermophilus 
(X90709.1).  

Hasil sekuensing terhadap DNAJ-DJF1 dan 
DNAJ-DJR2 selanjutnya digabungkan untuk 
memperkirakan urutan nukleotida dnaJ Bacillus sp. 
RP1. Selanjutnya dilakukan penjajaran terhadap hasil 
penggabungan DNAJ-DJF1 dan DNAJ-DJR2 tersebut 
terhadap urutan nukleotida chaperone putative G. 
kaustophilus (BA000043.1) serta dnaJ B. 
stearothermophilus (Q45552), dengan menggunakan 
program ClustalX dan Genedoc. Analisis BLASTn 
terhadap 1053 pb hasil penggabungan urutan 
nukleotida dnaJ Bacillus sp. RP1 menunjukkan tingkat 
kemiripan 97% terhadap chaperone putative G. 
kaustophilus (BA000043.1) serta 86% terhadap operon 
DnaK dari B. stearothermophilus (X90709.1). 

Deduksi terhadap urutan asam amino dnaJ 
Bacillus sp. RP1, berhasil ditemukan daerah lestari 
pada ujung N-terminal, yang merupakan motif 
pengenal untuk DnaJ, yaitu urutan His-Pro-Asp. Selain 
itu, ditemukan pula empat motif pengikatan Zn (-C-X-
X-C-X-G-X-G-) pada domain cys-rich. 

Prediksi model struktur DnaJ Bacillus sp. RP1 
dilakukan dengan menggunakan program Geno3D 
(Combet et al., 2002). Model struktur domain-J DnaJ  
Bacillus sp. RP1 diperkirakan terdiri dari empat 
struktur α-heliks. αI terdiri atas Asp5 sampai Gly11, 
αII terdiri atas Thr17 sampai Lys30, αIII terdiri atas 
Asp41 sampai Ser57, sedangkan αIV terdiri dari 
Asp59 sampai Arg67. Motif lestari HPD berada di 
antara αII dan αIII (Gambar 3). 

Pemodelan selanjutnya dilakukan terhadap 81 
asam amino yang berada pada domain cys-rich 
(Gambar 4). Dari hasil pemodelan diperoleh bahwa 
domain cys-rich DnaJ Bacillus sp. RP1 memiliki 
kemiripan dengan DnaJ E. coli (PDB ID: 1EXKA, 
Martinez-Yamout et al., 2000). Dari hasil pemodelan 
struktur struktur diperkirakan bahwa domain cys-rich 
DnaJ Bacillus sp. RP1 memiliki empat motif 
pengikatan Zn2+. Motif I adalah -CDTCQGRG-, motif 
II: -CQHCHGSG-, motif III: -CCPVCGGTG-, dan 
motif IV: -CPTCGGTG-. DnaJ Bacillus sp. RP1 
memiliki bentuk seperti huruf V yang diperpanjang. 
Masing-masing sayap yang membentuk V terdiri atas 
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dua motif untuk pengikatan Zn2+. Motif I dibentuk dari 
Cys12, Cys15, Cys69, dan Cys72, sedangkan motif II 

dibentuk oleh Cys29, Cys32, Cys55, dan Cys58. 
 

 
  
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 1.  Penjajaran nukleotida DNAJF_DJF1 dnaJ Bacillus sp. RP1, dengan DnaJ G. kaustophilus (DNAJ-GEOKA, 
BA000043.1), dan DnaJ B. stearothermophilus (DNAJ-Q4555, X90709.1) 

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
         *        20         *        40         *        60         *
TTTGAAGAAGGGGGGTTTGGAAAGATAACGGAAATTGAAATTCCGCGGGAAGAGACGTGAGACACGTGCC
TTTGAAGAAGCGGCGTTCGGAAAAGAAACGGAAATTGAAATTCCGCGGGAAGAGACGTGCGACACGTGCC
TTTGAAGAAGCAGCGTTTGGCAAAGAAACCGATATTGAAATTCCGAGCGAAGAAACGTGCAACACTTGCC
TTTGAAGAAGcgGcGTTtGGaAAagaAACgGAaATTGAAATTCCGcGgGAAGAgACGTGcgACACgTGCC

       
       
 :   70
 :   70
 :   70
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
        80         *       100         *       120         *       140
AAGGCAGGGGAGCGTAACCGGGCACAAGCCCGACGTTTTTACAGCATTGCCACGGCAGCGGGCAAGTGAC
AGGGCAGCGGAGCGAAACCGGGCACAAGCCCGACGTCTTGTCCGCATTGCCACGGCAGCGGGCAAGTGAC
ATGGCACCGGAGCAAAACCGGGCACAAAGCCGGAAACATGTCCGCATTGTCACGGGGCAGGACAAATAAG
A GGCAgcGGAGCgaAACCGGGCACAAgcCCGacgtctTgtCcGCATTGcCACGGcagcGGgCAAgTgAc

       
       
 :  140
 :  140
 :  140
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
         *       160         *       180         *       200         *
AAGCGAACAGGCGACGCCGTTTGGCCGCATCGTCAACCGCCGGACATGTCCCGTCTGCGGCGGCACGGGC
AAGCGAACAAGCGACGCCATTTGGCCGCATCGTCAACCGCCGGACATGCCCCGTCTGCGGTGGCACGGGC
CACGGAGCAATCCACCCCGTTTGGGCGCATCGTCAATCGTCGCACCTGTCCATATTGCGGTGGGACAGGG
aAgcGAaCAagCgACgCCgTTTGGcCGCATCGTCAAcCGcCGgACaTGtCCcgtcTGCGGtGGcACgGGc

       
       
 :  210
 :  210
 :  210
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
       220         *       240         *       260         *       280
CGGTACATTCCGGAGAAATGCCCAACGTGCGGCGGCACGGGACGCGTCAAACGGCGGAAAAAAATTCACG
CGGTACATTCCGGAGAAATGCCCAACGTGCGGCGGCACGGGACGCGTCAAACGGCGAAAAAAAATTCACG
CAATATATTAAAGAAAAATGTACGACATGTGGCGGCACTGGCCGCGTAAAACGACGGAAAAAAATCCATG
CggTAcATTccgGAgAAATGccCaACgTGcGGCGGCACgGGaCGCGTcAAACGgCGgAAAAAAATtCAcG

       
       
 :  280
 :  280
 :  280
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
         *       300         *       320         *       340         *
TCAAAATTCCAGCCGGCGTCGACGACGGCCAGCAGCTGCGCGTCGCCGGCCAAGGGGAGCCAGGGGTCAA
TCAAAATTCCAGCCGGCGTCGACGACGGCCAGCAGCTGCGCGTCGCCGGCCAAGGGGAGCCAGGGGTCAA
TGAAAATCCCGGCCGGAATTGATGATGGACAACAATTGCGCGTTGCCGGCCAAGGAGAGC-GGGGATTAA
TcAAAATtCCaGCCGGcgTcGAcGAcGGcCAgCAgcTGCGCGTcGCCGGCCAAGGgGAGCcaGGGgTcAA

       
       
 :  350
 :  350
 :  349
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
       360         *       380         *       400         *       420
TGGCGGGCCGCCGGGCGATTTGTACATCATCTTCCGCGTCGAACCACATGAGTTTTTCAAACGCGACGGC
TGGCGGGCCCCCGGGCGATTTGTACATCATCTTCCGAGTCGAACCACATGAGTTTTTCAAACGCGACGGC
CGGTGGGCCGCCGGGAGATTTATATATTGTCTTTCATGTGGAGCCGCATGAGTTTTTTGAACGTGACGGC
tGGcGGGCCgCCGGGcGATTTgTAcATcaTCTTcCg GTcGAaCCaCATGAGTTTTTcaAACGcGACGGC

       
       
 :  420
 :  420
 :  419
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
         *       440         *       460         *       480         *
GACGATATTTATTGCGAAGTGCCGCTGTCGTTCGCCCAGGCGGCGCTCGGCGATGAGATCGAAGTGCCGA
GACGATATTTATTGCGAAGTGCCGTTGTCGTTCGCCCAGGCCGCGCTCGGCGATGAGATCGAAGTGCCGA
GATGATATTTATTGCGAAGTGCCGCTTACGTTTGCGCAAGCTGCGCTTGGGGATGAAATCGAAGTCCCGA
GAcGATATTTATTGCGAAGTGCCGcTgtCGTTcGCcCAgGC GCGCTcGGcGATGAgATCGAAGTgCCGA

       
       
 :  490
 :  490
 :  489
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
       500         *       520         *       540         *       560
CGCTCCATGGCCATGT-GAAGCTGAAAATTCCGGCCGGCACGCAAACGGGCACGCGCTTCCGCTTGAAGG
CGCTCCATGGCCATGT-GAAGCTGAAAATCCCGGCCGGCACGCAAACGGGCACGCGCTTCCGCTTGAAGG
CCCTTCACGGGAAAGTTGAAGTTGAAAATTCCGGCAGGCACGCAAACAGGAACGAGATTGCGCTTAAAAG
CgCTcCAtGGccAtGT GAAGcTGAAAATtCCGGCcGGCACGCAAACgGGcACGcGcTTcCGCTTgAAgG

       
       
 :  559
 :  559
 :  559
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
         *       580         *       600         *       620         *
GAAAAGGGGTGCCGAACGTGCGCGGCTACGGCCAAGGCGATCAGCACGTCATCGTCCGCGTTGTGACGCC
GAAAAGGGGTGCCGAACGTACGGGGCTACGGCCAAGGCGATCAGCACGTCATTGTCCGCGTTGTGACGCC
GAAAAGGAGTGCCGAATGTGCGCGGCTATGGCTATGGCGACCAGCATGTCATTGTCCGCGTTGTTACGCC
GAAAAGGgGTGCCGAAcGTgCGcGGCTAcGGCcAaGGCGAtCAGCAcGTCATtGTCCGCGTTGTgACGCC

       
       
 :  629
 :  629
 :  629
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                                                                      
       640         *       660         *       680         *       700
GACGAAGCTGACCGAAAAACAAAAGCAGCTGTTGCGCGAGTTTGATCGGCTCGGCGGAGACACGATGCAC
GACGAAGCTGACCGAAAAGCAAAAGCAGCTGCTGCGCGAGTTTGAACGGCTCGGCGGAGACACGATGCAC
GACGAAACTGACGGAAAAGCAAAAGCAATTGTTGCGCGAATTTGACCAATTAGGCGGTTCGAGCATGCAT
GACGAAgCTGACcGAAAAgCAAAAGCAgcTGtTGCGCGAgTTTGA CggcTcGGCGGagacAcgATGCAc

       
       
 :  699
 :  699
 :  699
       

             
             
DNAJF-DJF  : 
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
             

                  
         *        
GACGGGCCGCACGGCCGT
GACGGGCCGCACGGCCGT
CATGAACCACATGACCGC
gAcGggCCgCAcGgCCGt

       
       
 :  717
 :  717
 :  717
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Gambar 2.  Penjajaran nukleotida DNAJR_DJR2 dnaJ Bacillus sp. RP1, dengan DnaJ G. kaustophilus (DNAJ-GEOKA, 
BA000043.1), dan DnaJ B. stearothermophilus (DNAJ-Q4555, X90709.1) 

 
 

 
Gambar 3.  Prediksi struktur domain-J DnaJ Bacillus sp. 

RP1. Struktur pita menunjukkan untai α-
heliks. 

 
Pada Gambar 4 terlihat pula bahwa DnaJ 

Bacillus sp. RP1 memiliki 4 untai β. Untai β1 dibentuk 
oleh residu Glu10 yang paralel dengan untai β4 yang 
tersusun oleh residu Val78. Sedangkan, untai β2 yang 
dibentuk oleh residu Val38 sampai Ser40 paralel 

dengan untai β3 yang tersusun dari residu Asn51 
sampai Arg53. Model struktur domain cys-rich DnaJ 
Bacillus sp. RP1 menunjukkan adanya perbedaan 
dengan domain cys-rich E. coli (Martinez-Yamout et 
al., 2000) dan DnaJ Q45552 yang keduanya memiliki 6 
untai β, juga dengan DnaJ Q5KWZ8 yang memiliki 2 
untai β.  

 

 
 
Gambar 4.  Prediksi struktur domain cys-rich DnaJ 

Bacillus sp. RP1. Untai-β ditunjukkan dengan 
pita berwarna merah. Residu sistein berwarna 
hijau. Analisis struktur dilakukan dengan 
menggunakan program Geno3D (Combet et 
al., 2002), sedangkan tampilan struktur 
digunakan program Yasara 
(http://www.YASARA.org). 

 
Hasil-hasil di atas menunjukkan bahwa gen yang 

diperoleh dari isolasi dengan metode PCR 
menggunakan primer-primer yang dirancang 
berdasarkan urutan nukleotida dnaJ B. 

Z
n

Zn
II 

ββββII
I 

ββββII ββββ
I ββββ

I 

ααααI
V 

αΙαΙαΙαΙ    

αΙΙαΙΙαΙΙαΙΙ
ΙΙΙΙ    

αΙΙαΙΙαΙΙαΙΙ    

             
             
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
DNAJR-DJR2 : 
             

                                                       
         *        20         *        40         *     
CGGCGTCAGCAAAAACGCGACGAAAGACGAGATCAAAAAAGCGTATCGAAAGCTT
CGGAGTCAGCAAAAACGCGACAAAAGAAGAGATTAAAAAAGCGTACCGGAAGCTT
CGCCGTCAC--AAAACGCGACGAA-GACGAGATCAAAAAAGCGTATCGAAAGCTT
CGgcGTCAgcaAAAACGCGACgAAaGAcGAGATcAAAAAAGCGTAtCGaAAGCTT

       
       
 :   55
 :   55
 :   52
       

             
             
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
DNAJR-DJR2 : 
             

                                                       
   60         *        80         *       100         *
TCGAAGCAGTATCATCCAGATGTGAACAAAGCCCCGGACGCCGCGGAGAAGTTTA
TCGAAAAAGTATCATCCAGATGTAAACAAAGAGCCCGATGCGGCGGAGAAATTTA
TCGAAGCAGTATCATCCAGATGTGAACAAAGCCCCGGACGCCGCGGAGAAGTTTA
TCGAAgcAGTATCATCCAGATGTgAACAAAGccCCgGAcGCcGCGGAGAAgTTTA

       
       
 :  110
 :  110
 :  107
       

             
             
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
DNAJR-DJR2 : 
             

                                                       
       120         *       140         *       160     
AGGAAATTAAAGAGGCGTACGAAGTGTTAAGCGATGATGAAAAGCGGGCCCGCTA
AAGAAATTAAAGAAGCGTACGAAGTTTTAAGCGATGATCAAAAGCGGGCCCATTA
AGGAAATTAAAGAGGCGTACGAAGTGTTAAGCGATGATGAAAAGCGGGCCCGCTA
AgGAAATTAAAGAgGCGTACGAAGTgTTAAGCGATGATgAAAAGCGGGCCCgcTA

       
       
 :  165
 :  165
 :  162
       

             
             
DNAJ-GEOKA : 
DNAJ-Q4555 : 
DNAJR-DJR2 : 
             

                                       
    *       180         *       200    
CGACCGCTTTGGCCATGCCGACCCGAACGAAACGTTTGG
CGATCAATTTGGCCAGGCCGATCCAAATCA-AGGCTTCG
CGACCGCTTCGGCCATGCCGACCCGACCCACACGTTTGA
CGAcCgcTTtGGCCAtGCCGAcCCgAaccA AcGtTTgg

       
       
 :  204
 :  203
 :  201
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stearothermophilus diperkirakan merupakan gen 
pengkode DnaJ dari Bacillus sp. RP1. Hal ini diperkuat 
dengan hasil studi in silico terhadap produk gen 
tersebut, di mana motif lestari yang dimiliki oleh DnaJ, 
yaitu motif HPD dan QKRA pada domain-J serta motif 
CXXCXGXG pada domain cys-rich, dimiliki juga oleh 
gen hasil isolasi. Prediksi terhadap model struktur juga 
memperkuat dugaan bahwa produk gen yang 
dihasilkan adalah DnaJ, karena prediksi model struktur 
domain-J DnaJ Bacillus sp. RP1, memiliki kemiripan 
dengan domain-J DnaJ E. coli yang telah berhasil 
ditentukan, sedangkan prediksi struktur domain cys-
rich DnaJ Bacillus sp. RP1. 
 
KESIMPULAN 

Analisis terhadap urutan nukleotida pengkode 
DnaJ Bacillus sp. RP1 sebanyak 1053 pb menunjukkan 
tingkat kesamaan 97% dengan chaperone putative G. 
kaustophilus (BA000043.1) serta 86% dengan operon 
DnaK  B. stearothermophilus (X90709.1). Selain itu, 
DnaJ Bacillus sp. RP1 juga ditemukan memiliki motif 
lestari HPD dan QKRA pada domain-J, serta motif 
CXXCXGXG pada domain cys-rich. Sedangkan 
prediksi terhadap struktur DnaJ Bacillus sp. RP1 
menunjukkan kemiripan dengan struktur domain-J 
DnaJ E. coli sedangkan domain cys-rich menunjukkan 
perbedaan. 
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