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ABSTRAK

Escherichia coli (E. coli) merupakan bakteri indikator resistansi antibiotik yang banyak teridentifikasi pada kotoran sapi
perah dan dapat menjadi reservoir utama dalam penyebaran gen resistansi antibiotik dari peternakan ke lingkungan
sekitar. Penelitian ini bertujuan mendeteksi dan menganalisis keberadaan gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin
(tet) pada E. coli yang diisolasi dari kotoran sapi perah di Kota Bogor. Sebanyak 15 isolat E. co/i dari 15 peternakan
di Peternakan Sapi Perah Kebon Pedes, Kota Bogor yang telah dikonfirmasi pada penelitian sebelumnya, kemudian
dilakukan deteksi gen zer menggunakan MinION Oxford Nanopore Technologies. Hasil pengujian menunjukkan 8
dari 15 (53,3%) isolat E. coli teridentifikasi membawa gen et dengan pola distribusi satu hingga dua gen per isolat.
Gen yang paling banyak ditemukan adalah zeB (20%), diikuti oleh zezA, etM, dan #efO dengan persentase yang sama
(7%). Sebanyak 60% gen yang teridentifikasi berasal dari plasmid dan 40% lainnya berasal dari kromosom. Dominasi
gen pada plasmid mengindikasikan tingginya potensi penyebaran gen resistansi ke lingkungan sekitar, yang berisiko
terhadap kesechatan masyarakat.

Kata kunci: Escherichia coli, gen resistansi antibiotik, kotoran sapi perah, sekuensing DNA, tetrasiklin

ABSTRACT

Escherichia coli (E. coli) is a bacterial indicator of antibiotic resistance that is widely identified in dairy cattle manure
and can be a major reservoir for the transmission of antibiotic resistance genes (ARGs) from farms to the environment.
This study aims to detect and analyze the presence of tetracycline (zez) antibiotic resistance genes in E. coli isolated
from dairy cattle manure in Bogor City. A total of 15 E. coli isolates from 15 dairy farms at Kebon Pedes Dairy Farm,
Bogor City previously confirmed in earlier studies, were tested for the presence of et genes using the Oxford Nanopore
Technologies MinION device. The results showed that 8 out of 15 (53,3%) E. coli isolates carried ter genes, with a
distribution pattern of one to two genes per isolate. The most dominant gene was 7B (20%), followed by zefA, tetM,
and 7etO, each with the same percentage (7%). A total of 60% identified genes located on plasmids and the other 40%
located on chromosomes. The domination of genes on plasmids is indicating a higher potential for wider transmission
of resistance genes to environment, presenting a risk to public health.
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1. Pendahuluan

Resistansi antibiotik sebagai salah satu bentuk
antimicrobial resistance (AMR) menjadi ancaman
global yang dapat berpengaruh signifikan bagi
keschatan hewan, manusia, dan lingkungan’.
Tetrasiklin -~ merupakan  pilihan  antibiotik
berspektrum luas yang umum digunakan untuk
pengobatan mastitis atau terapi profilaksis dalam
peternakan sapi dengan persentase penggunaan
61,96%-99,56%"'. Menurut Kerek et a."”), terjadi
peningkatan resistansi tetrasiklin dan beberapa
antibiotik lain dalam beberapa tahun terakhir.
Hal tersebut menjadi kekhawatiran meningkatnya
kejadian resistansi antibiotik golongan tetrasiklin
pada sektor peternakan terutama sapi perah.

Salah satu bakteri yang umum dan berkaitan
dengan resistansi antibiotik dalam peternakan yaitu
Escherichia coli (E. coli). Bakteri E. coli menjadi
indikator umum dari resistansi antibiotik karena
dapat menyebarkan gen resistansi antibiotik atau
antibiotic resistance genes (ARGs) antarbakteri dengan
perantara mobile genetic elements (MGEs) seperti
plasmid“®. Transmisi ARGs secara horizontal
maupun vertikal terhadap bakteri lain menyebabkan
bakteri tersebut menjadi resistan terhadap antibiotik
sehingga menurunkan efektivitas kerja antibiotik'®’.
Distribusi ARGs secara luas dapat diperantai feses,
urin, tanah, hingga udara di lingkungan peternakan,
termasuk peternakan sapi perahm’m. Pengelolaan
limbah kotoran sapi perah dan praktik higiene
sanitasi yang buruk berpotensi menjadi sumber
penularan dan kontaminasi silang bakteri patogen
dan transmisi resistansi antibiotik"”.

Bahaya penularan resistansi antibiotik dari
peternakan sapi perah ke lingkungan hingga
berdampak pada kesehatan manusia mendasari
dilakukannya penelitian ini. Studi sebelumnya
terkait resistansi E. coli terhadap antibiotik golongan
tetrasiklin pada sampel kotoran ternak lain telah
banyak dilakukan "', Akan tetapi, studi terkait
gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin (zez)
pada E. coli dari kotoran sapi perah belum banyak
dilaporkan di Indonesia sehingga studi ini dilakukan
untuk mendeteksi dan menganalisis keberadaan
gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin secara
genotipe pada E. coli yang diisolasi dari kotoran sapi
perah asal peternakan sapi perah Kebon Pedes, Kota
Bogor.
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2. Materi dan Metode
2.1. Waktu dan Tempat

Penelitian dilaksanakan pada bulan Desember
2024 hingga Februari 2025. Isolat E. coli diperoleh
dari Laboratorium Divisi Kesehatan Masyarakat
dan Epidemiologi, Sekolah Kedokteran Hewan
dan Biomedis, Institut Pertanian Bogor. Ekstraksi
deoxyribosenucleic acid (DNA) dan deteksi gen
resistansi antibiotik golongan tetrasiklin dengan
sekuensing  DNA  dilakukan di Laboratorium
Bioteknologi, Balai Pengujian Mutu dan Sertifikasi
Produk Hewan (BPMSPH), Kota Bogor, Jawa
Barat.

2.2. Alat dan Bahan

Alat yang digunakan dalam penelitian ini
antara lain komputer, seperangkat alat untuk
sekuensing DNA menggunakan MinION Oxford
Nanopore Technologies (ONT) yang terdiri atas
portable MinlON device (SQK-RBK110.96), flow
cell MinION (FLO-MIN106D), Eppendorf DNA
LoBind tubes, thin-walled PCR tubes, Eppendorf
twin.tec PCR plate 96 LoBind, rak magnetik,
seperangkat alat ekstraksi dari DNeasy PowerWater
Kit (Qiagen, Germany) yang terdiri atas MB spin
column, PowerWater Bead Pro Tube, dan tabung
koleksi, QubitTM 4 Fluorometer (Thermo Fisher
Scientific, USA), mikropipet dan #ps, microtube,
thermomixer, centrifuge, tube shaker, loop needle (dse),
mini spin down, dan timer.

Bahan yang digunakan dalam penelitian ini
antara lain 15 isolat E. coli, nutrient agar, etanol,
phosphate buffer saline (PBS), larutan dye, nuclease-
free water (NFW), reagen ekstraksi dari DNeasy®
PowerWater® Kit (Qiagen, Germany) yang
terdiri atas larutan PowerWaterl (PW1), larutan
PowerWater3 (PW3), larutan PowerWater4 (PW4),
larutan inhibitor removal solution (IRS), dan larutan
elution buffer (EB), beserta reagen sekuensing dari
Nanopore Rapid Sequencing gDNA-barcoding
(SQK-RBK110-96) yang terdiri atas rapid adapter
F (RAP F), AMPure XP beads (AXP), sequencing
buffer 11 (SBII), loading beads 11 (LBIL), flush buffer
(EB), flush tether (FLT), dan loading solution (LS).

2.3. Prosedur Penelitian

2.3.1. Persiapan Isolat

Isolat E. coli yang digunakan dalam penelitian
ini merupakan isolat yang telah dikonfirmasi pada
penelitian sebelumnya®. Sebanyak 15 isolat E. coli
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diperoleh dari 15 peternakan di peternakan sapi
perah Kebon Pedes, Kota Bogor. Seluruh isolat
dipanen dan dimasukkan dalam microtube berisi 1
mL PBS selanjutnya disentrifugasi 12.000 x g selama
5 menit. Proses tersebut menghasilkan supernatan
sisa pencucian dan endapan bakteri di bagian dasar
microtube. Supernatan dibuang dengan mikropipet
agar endapan (pellet) bakteri tidak terbuang dan
dapat dikoleksi untuk ekstraksi DNA.

2.3.2. Ekstraksi DNA Bakteri

Ekstraksi DNA isolat Escherichia coli dilakukan
menggunakan DNeasy® PowerWater Kit (Qiagen,
Germany) sesuai dengan prosedur manufaktur.

2.3.3. Quality Control DNA

Kualitas dan konsentrasi DNA hasil ekstraksi
diukur menggunakan Qubit'™ 4 Fluorometer
(Thermo Fisher Scientific, USA) sebelum dilakukan
sekuensing. Standar nilai konsentrasi DNA yang
dibutuhkan harus lebih dari 50 ng/pL, sesuai

dengan rekomendasi pabrik.

2.3.4. Sekuensing DNA

Sekuensing DNA  dilakukan menggunakan
Oxford Nanopore Technologies (ONT) MinlON
Platform sesuai dengan rekomendasi pabrik. Tahap
inidimulai dengan pemberian kode (labeling barcode)
pada setiap sampel menggunakan Nanopore Rapid
Sequencing gDINA-barcoding kir (SQK-RBK110.96).
Semua sampel barcode dikumpulkan dalam satu
tabung Eppendorf DNA LoBind lalu ditambahkan
AMPure XP beads (AXP) sebanyak jumlah volume
seluruh sampel (1:1). Selanjutnya, beads dicuci
dengan 1,5 mL etanol 80% dan pencucian diulang
1x. Tabung dilepas dari rak magnet lalu ditambah
15 pL EB dan diinkubasi pada suhu ruang selama
10 menit. Tabung dimasukkan dalam rak magnet
selama 1 menit dan eluen diambil sebanyak 15 pL
lalu dipindahkan ke dalam tabung Eppendorf DNA
LoBind bersih. Sebanyak 1 pL sampel diperiksa
menggunakan Qubit'™ 4 Fluorometer untuk
quality control DNA sebelum sekuensing.

Sebanyak 11 pL  sampel dipindahkan
dalam tabung Eppendorf DNA LoBind lalu
ditambahkan 1 pL Rapid Adapter F (RAP F).
Sequencing buffer 11 (SBII), loading beads 11 (LBII),
Sflush tether (FLT), dan flush buffer (FB) dicairkan
pada suhu ruang. Priming bufferuntuk flow cell terdiri
atas 30 pL FLT dan 1170 pL FB yang dicampur dan
dihomogenkan pada microtube. Buffer bawaan dalam
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port diambil menggunakan mikropipet sebanyak
200 pL dan selanjutnya dimasukkan buffer baru
yang telah disiapkan (FLT dan FB) sebanyak 800
pL secara perlahan untuk menghindari masuknya
udara. Port priming yang telah diberi buffer baru
ditunggu selama 5 menit sebelum digunakan.
Selama waktu tersebut, campuran sampel disiapkan
yang terdiri atas 37,5 pL SBII, 25,5 pL LBII yang
telah dihomogenkan sebelumnya dan 12 pL koleksi
DNA. Ketiga bahan tersebut dicampurkan dalam
tabung baru lalu dihomogenkan perlahan dengan
dipipet up and down sebelum dimuat dalam porz.
Sebanyak 75 pL dimasukkan dalam port dengan
cara ditetes perlahan. Port SpotON dan priming
ditutup kemudian penutup perangkat MinlON
kembali dipasang. Setelah siap, sekuensing dapat
dijalankan dan ditunggu hingga prosesnya selesai.

2.4. Analisis Data

Data hasil sekuensing isolat E. coli dianalisis
dengan  Oxford Nanopore EPI2ME  yang
menghasilkan format pembacaan FASTQ. FASTQ
selanjutnya dianalisis menggunakan perangkat
berbasis Linux melalui beberapa tahapan secara
berurutan yaitu /inking dengan concatenate,
filtering menggunakan Fildong, quality control
menggunakan NanoStat, assembling menggunakan
Flye, dan polishing menggunakan Medaka diikuti
Homopolish. Setelah itu, dilakukan tahap akhir
berupa quality control menggunakan QUAST dan
CheckM. Data yang diperoleh, selanjutnya dianalisis
untuk mendeteksi antibiotic resistance gene (ARG)
menggunakan fitur ResFinder dan PlasmidFinder
yang tersedia pada laman Galaxy Europe. ResFinder
digunakan untuk mengidentifikasi ARG dari data
sekuensing, sementara PlasmidFinder digunakan
untuk mengidentifikasi sekuens plasmid dari whole
genome sequencing (WGS). Hasil analisis tersebut
kemudian diunduh dan diolah menggunakan
Microsoft Excel untuk keperluan penyajian data.

3. Hasil
3.1. Quality Control Hasil Sekuensing

Kualitas hasil sekuensing 15 isolat Escherichia
coli (E. coli) asal kotoran sapi perah di Kota Bogor
disajikan pada Tabel 1. Seluruh isolat diketahui
memiliki konsentrasi DNA >50 ng/pL. Rata-rata
nilai completeness sebesar 94,1+0,6% dengan rata-
rata nilai contamination 2,9+0,4% menunjukkan
hasil yang memenuhi standar referensi minimum
yaitu completeness >90% dan contamination <5%
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Tabel 1. Quality control sekuensing isolat E. coli dari kotoran sapi perah di Kota Bogor

Variabel Mean SE Mean StDev Min Max
Fasrg (bp) 207.266.691 10.997.926 42.594.786 148.930.235 329.937.094
Median read length 5.456 243 943 4.157 6.974
Mean read length 7.528 234 907 5.436 8.763
N50 (bp) 4.450 339 1.313 2.800 6.553
Completeness (%) 94,1 0,6 2,3 90,9 97,3
Contamination (%) 2,9 0,4 1,6 0,5 4,8

Keterangan : SE Mean = Standar error of the mean; StDev = Standar deviasi; Min = Minimum; Max = Maksimum; bp = base pair

01 Berdasarkan data tersebut, hasil sekuensing

memenuhi kriteria untuk dilakukan
bioinformatika.

analisis

3.2. Profil dan Pola Distribusi Gen Resistansi
Antibiotik Golongan Tetrasiklin

Analisis 15 isolat E. coli asal kotoran sapi
perah dari peternakan berbeda menghasilkan
profil gen resistansi golongan tetrasiklin (zer)
yang cukup beragam. Metode sekuensing berhasil
mengidentifikasi enam gen resistansi antibiotik
golongan tetrasiklin seperti yang disajikan pada

Tabel 2.

Gen resistansi tetrasiklin - ditemukan pada
8 dari 15 (53,3%) peternakan sapi perah di Kota
Bogor. Persentase gen resistansi tetrasiklin yang
berasal dari plasmid lebih tinggi (60%) dibanding

persentase gen yang berasal dari kromosom (40%).

Gen yang berasal dari plasmid yaitu zesB (20%),
tetA (7%), tetM (7%), dan zrO (7%), sedangkan
yang berasal dari kromosom hanya dua jenis gen
yaitu zerB (20%) dan zerA (7%). Gen tetB menjadi
gen resistansi golongan tetrasiklin yang paling
banyak ditemukan, baik yang berasal dari plasmid
atau kromosom. Gen reB asal plasmid ditemukan
pada peternakan 9, 13, dan 15, sedangkan zesB asal
kromosom teridentifikasi pada peternakan 3, 9,
dan 11. Peternakan 3 dan 9 memiliki keragaman
gen resistansi terbanyak jika dibandingkan dengan
peternakan lain.

Hasil pengujian gen resistansi tetrasiklin (zez)
pada E. coli yang diisolasi dari kotoran sapi perah
membentuk beberapa pola distribusi gen yang
berbeda. Perbandingan pola distribusi gen zez
pada peternakan sapi perah Kebon Pedes secara
keseluruhan disajikan pada Tabel 3.

Tabel 2. Profil gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin pada isolat E. coli dari kotoran sapi perah di Kota Bogor

Lokasi gen tet Peternakan %
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

Plasmid tetM_8 o o e o o o o o o o o o o o o 7
tetA_4 o o o o o e o o o o o o o o o 7

terB_2 o o o o O O O O e O O O e O e 20

tetO_1 o o o o o o o o o e o o o o o 7

Kromosom tetB 2 o o ° o o o o o ° o ° o o o o 20
tetA_G6 o o o o o o o o o o o e o o o 7

Keterangan: e Terdeteksi gen resistansi; © Tidak terdeteksi gen resistansi

Tabel 3. Pola distribusi keberadaan gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin terhadap 15 peternakan sapi perah

di Kota Bogor

Klasifikasi Peternakan

Jumlah Peternakan

Persentase (%)

Tidak terdapat gen zer
Satu gen tet

Dua gen ter
Total

15

46,7
40
13,3
100

©2026 Sekolah Kedokteran Hewan dan Biomedis, IPB University
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Setiap isolat menggambarkan masing-masing
peternakan dengan klasifikasi mencakup peternakan
yang tidak teridentifikasi gen ez, terdapat satu gen
tet, dan terdapat dua gen fez. Perbandingan dari
delapan peternakan yang teridentifikasi gen rez,
enam diantaranya (40%) terdiri atas satu gen zer
dan hanya dua peternakan (13,3%) yang memiliki
kombinasi dua gen zez. Hasil menunjukkan bahwa
lebih dari setengah (53,3%) peternakan telah
terpapar gen ter dengan keberadaan minimum satu
gen.

4. Pembahasan

Gen resistansi golongan tetrasiklin  (zez)
ditemukan pada sebagian (53,3%) dari 15 isolat E.
coli yang diisolasi dari kotoran sapi perah dengan
enam jenis gen resistansi yang berbeda. Hasil ini
relatif rendah jika dibandingkan dengan hasil
penelitian pada hewan ternak lain sebelumnya yang
sebagian besar melaporkan tingginya prevalensi
gen ter. Studi Pazra er al"® mengenai deteksi gen
tet dari limbah peternakan babi di Banten berhasil
mengidentifikasi zesA (50%), zerB (50%), reiE
(50%), tetM (50%), tetO (75%), dan zetX (100%)
serta delapan pola gen zer yang saling berkombinasi.
Penelitian lain oleh Indrawati ez al"” pada
peternakan ayam broiler dan layer di Jawa Barat
menunjukkan keberadaan gen resistansi tetrasiklin
mencapai 88% dengan jenis gen paling banyak
teridentifikasi yaitu zefA dan zefB.

Rendahnya prevalensi gen e pada kotoran
sapi perah dalam penelitian ini dapat dipengaruhi
oleh beberapa faktor yaitu genetik dan pola
pemberian antibiotik"*. Hal tersebut didukung oleh
Lim et /" yang menyatakan bahwa resistom atau
kumpulan gen resistansi antibiotik pada mikrobioma
usus sapi jauh lebih rendah penyebarannya
dibandingkan dengan babisehingga secara prevalensi
gen resistansi yang ditemukan pada sapi juga lebih
rendah. Hal tersebut memungkinkan adanya
hubungan genetik antarspesies yang menyebabkan
gen fer pada peternakan sapi perah lebih rendah
dibandingkan dengan peternakan ayam dan babi.
Akan tetapi, belum terdapat studi lebih lanjut yang
menjelaskan mekanisme hubungan genetik pada
sapi terhadap gen resistansi antibiotik. Berdasarkan
pola pemberiannya, antibiotik golongan tetrasiklin
merupakan salah satu golongan yang umum
digunakan pada peternakan babi dengan tujuan
terapeutik dan non-terapeutik""""”, Golongan ini
juga termasuk antibiotik yang digunakan sebagai
pemacu pertumbuhan atau growth promotor pada

©2026 Sekolah Kedokteran Hewan dan Biomedis, IPB University

ayam, sedangkan pada sapi perah penggunaanya
cenderung terbatas sebagai terapetik pada beberapa
kasus seperti mastitis'*""?,

Persebaran gen 7B menjadi yang paling
banyak baik yang berasal dari plasmid maupun
kromosom. Menurut Perewari ez 2%, tetB menjadi
gen yang paling umum ditemukan pada isolat E.
coli bersamaan dengan zesA. Keberadaan rerB yang
dominan berkaitan dengan mekanisme resistansi
yang sangat umum terjadi pada golongan tetrasiklin
yaitu pompa efluks. Gen rerA dan zetB memiliki
mekanisme memproduksi protein efluks sehingga
mengaktivasi pompa efluks untuk memompa
senyawa antibiotik keluar sel sehingga mengurangi
konsentrasinya dalam interseluler bakteri dan secara
bersamaan menghambat kinerja antibiotik”".
Sebagian besar gen zer dengan mekanisme pompa
efluks berhubungan dengan resistansi antibiotik
tetrasiklin generasi pertama dan kurang efekeif
terthadap golongan tetrasiklin generasi kedua.
Sementara hingga saat ini, belum ada laporan
resitansi dari gen yang menyandi mekanisme
pompa efluks terhadap generasi ketiga golongan

tetrasiklin®?"?,

Gen terM dan 7tO yang berasal dari
plasmid memiliki persentase relatif rendah karena
persebaran zetM  sebagian besar terdapat pada
bakteri ~ Gram-positif, sedangkan
persebarannya pada bakteri Gram-negatif belum
teridentifikasi dengan jelasm]. Serupa dengan zeM,
tetO juga salah satu gen yang umum ditemukan
pada bakteri Gram-positif yang berasal dari plasmid
terkonjugasi dan jarang ditemukan pada koliform
seperti E. coli*”. Kedua gen tersebut berperan
dalam produksi protein pelindung ribosom atau
ribosomal protection protein (RPPs) sehingga dapat
mengganggu ikatan tetrasiklin®. 722M dan 7¢O
mulai banyak ditemukan pada isolat E. coli yang
menunjukkan kemungkinan terjadinya transmisi
horizontal terhadap jenis bakteri lain yang tidak
berhubungan seperti dari Gram-positif ke Gram-
negatifm].

mekanisme

Gen resistansi yang ditemukan pada plasmid
memiliki tingkat persentase lebih tinggi (60%)
dibandingkan dengan gen yang ditemukan pada
kromosom (40%). Plasmid sebagai salah satu MGEs
dalam transfer gen horizontal menjadi elemen paling
efektif yang mampu mentransfer gen melalui proses
konjugasi atau pertukaran plasmid. Hal tersebut
menjadi salah satu faktor tingginya prevalensi gen
yang berasal plasmid””. Berbeda dengan plasmid,
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gen yang ditemukan pada kromosom memiliki
mobilitas lebih rendah yang berpengaruh pada
kecepatan penyebaran. Gen yang berasal dari
kromosom ditransmisikan secara vertikal terutama
jika tidak terintegrasi ke dalam MGEs sehingga

memiliki waktu penyebaran lebih lama®®.

Pola distribusi gen ret dari setiap isolat
menggambarkan masing-masing sebaran gen di
peternakan. Lebih dari 50% peternakan setidaknya
terdapat satu gen ter dan hanya dua peternakan
yang memiliki kombinasi dua gen zez. Pola tersebut
cenderung rendah jika dibandingkan dengan studi
yang dilakukan di peternakan babi yaitu hingga
delapan pola kombinasi'”. Tsolat yang terdiri
atas lebih dari satu gen memiliki potensi lebih
cepat mengalami resistansi dibandingkan dengan
isolat yang hanya terdapat satu gen. Keberadaan
berbagai jenis gen ter dalam satu bakteri terutama
dengan mekanisme yang berbeda memungkinkan
terjadinya peningkatan laju kejadian resistansi pada
bakteri tersebut. Hal ini terjadi apabila seluruh gen
terekspresikan dengan mekanisme beragam hingga
terjadi ekspresi berlebih atau overexpression yang
dapat membantu melemahkan kinerja antibiotik

atau bahkan meningkatkan kekuatan resistansi””"*,

Gen resistansi tetrasiklin pada isolat E. coli yang
ditemukan dari kotoran sapi perah di peternakan
berisiko tersebar lebih luas melalui limbah ke
lingkungan sekitar"®. Struktur geografis peternakan
yang padat penduduk dan sebagian besar peternakan
berada di pinggir aliran sungai menjadi salah satu
faktor terjadinya cemaran E. coli pada limbah ke
sungai dan pemukiman. Limbah yang mengandung
gen resistansi tersebut dapat menyebar luas. Gen
resistansi yang terdapat pada plasmid memiliki
potensi yang lebih besar untuk tersebar luas hingga
terjadi transmisi ke masyarakat sekitar. Adanya
transmisi gen resistansi memperbesar potensi
terjadinya resistansi baik pada hewan maupun
manusia secara tidak langsung””. Meskipun hasil
penelitian pada peternakan sapi perah Kebon Pedes
menunjukkan prevalensi kejadian resistansi dan
distribusi gen yang lebih rendah dibandingkan
dengan peternakan lainnya, kekhawatiran akan
ancaman penyebaran gen resitansi yang berdampak
pada kesehatan manusia patut menjadi perhatian

berbagai pihak.
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5. Kesimpulan

Gen resistansi antibiotik golongan tetrasiklin
(tet) ditemukan pada sebagian peternakan di
Peternakan Sapi Perah Kebon Pedes, Kota Bogor.
Enam jenis gen teridentifikasi pada E. coli yang
diisolasi dari kotoran sapi perah dan didominasi oleh
gen berasal dari plasmid. Pola distribusi gen yang
teridentifikasi sebagian besar hanya terdapat satu
hingga dua gen pada setiap isolat. Gen zezB menjadi
gen resistansi yang paling banyak teridentifikasi baik
pada plasmid maupun kromosom. Keberadaan gen
yang dominan berasal dari plasmid menjadi potensi
transmisi gen resistansi lebih luas.
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