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Fahami prinsip asas sains omik dan pengekodan
bar DNA dalam bioteknologi marin.

Fahami aplikasi omik dan pengekodan bar DNA 
dalam pemuliharaan, perikanan dan bioprospek.
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03

Objektif

Fahami prinsip analisis biodiversiti berdasarkan
pendekatan GIS integratif.



Peserta dapat menerangkan prinsip asas
sains omik dan pengekodan bar DNA dalam
skop bioteknologi marin.

Peserta dapat menganalisis aplikasi omik dan 
pengekodan bar DNA dalam pemuliharaan, 
perikanan dan bioprospek.
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Hasil Pembelajaran

Peserta dapat menyepadukan pendekatan GIS 
dan sains omik dalam analisis biodiversiti
persekitaran marin.



Pendekatan Omik dalam Bioteknologi Marin

Aplikasi Omik dan Pengekodan Bar DNA dalam 
Pemuliharaan, Perikanan, dan Bioprospeksi

Rujukan
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Jadual Kandungan

Kesimpulan
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Teknologi Pengekodan Bar DNA dalam
Pengenalpastian Spesies dan Analisis Biodiversiti

Analisis Biodiversiti Integratif berasaskan GIS



Pendekatan Omik dalam 
Bioteknologi Marin

01



Sains Omik dalam 

Sistem Biologi

Pengenalan kepada Sains Omik

Pramanik et al. 2021; Gen-Fish; CSNK2A1 Foundation

Marine Biodiversity

Biological Systems

Omics Science

Replication

Transcription

Translation



Pertubuhan Genom

Genomik

Villao-Uzho et al. 2023

• Gen ialah segmen DNA yang 

mengandungi maklumat untuk

mensintesis molepetunjuk protein 

tertentu, yang menentukan sifat

keturunan.

• Genom merujuk kepada keseluruhan 

maklumat genetik dalam organisma 

yang dikodkan oleh DNA.

Chromosome

Nucleotide

Gene

Gene Structure



Teori Endosimbiosis

Genomik

Chan & Bhattacharya 2010; Allen 2015



Genom Organel

Genomik

Amorim et al. 2019; Jones et al. 2021

Genom Nuklear Genom Mitokondria

3 bilion pasangan asas 

(manusia)

~16,569 pasangan asas

(manusia)

Linear Pusingan

Mengandungi histon Tidak mengandungi histon

Mengikuti warisan

Mendelian

Mengikut warisan ibu

~93% jujukan bukan 

pengekodan

~3% jujukan bukan 

pengekodan

Mengikut peraturan 

penggunaan kodon 

sejagat

Sesetengah kodon tidak

mengikut peraturan sejagat

Transkripsi monocistronic Transkripsi polisistronik

Replikasi bergantung

kepada mitosis

Replikasi tidak bergantung 

kepada mitosis

Satu Salinan setiap sel Berbilang Salinan setiap sel



Genom Organel

Genomik

Dobrogojski et al. 2020; Anand & Pandi 2021

• Semua genom kloroplas yang diketahui ialah molekul DNA 

bulat, bersaiz kira-kira 120-160 Kbp. Ia mengandungi dua 

kawasan ulangan terbalik (IR) antara 6 hingga 76 Kbp

panjang, setiap satu mengekod salinan pendua tiga gen 

rRNA: 5S, 16S dan 23S rRNA.



Genomik

Li et al. 2011; Kelley et al. 2016 

Data pemasangan genom daripada spesies marin dan daratan antara

1996 dan 2015 menunjukkan bahawa bilangan genom rujukan untuk
spesies marin adalah jauh lebih rendah daripada spesies daratan.

Perbandingan

Saiz Genom



Genomik

Ebeed & Ceasar 2024; Encyclopedia MDPI

Jenis Genomik

• Genomik Struktur → Penjujukan dan anotasi

genom lengkap yang bertujuan untuk

mengenal pasti struktur asas gen dan unsur

genetik.

• Genomik Berfungsi → penjujukan genom

lengkap dan anotasi yang bertujuan untuk

menentukan fungsi gen dan jujukan bukan 

genik; menerangkan fungsi gen dan protein, 

interaksi gen-protein, dan hubungan antara

genotip dan fenotip.

• Genomik Perbandingan→ Penjujukan genom

lengkap dan anotasi yang bertujuan untuk

membandingkan jujukan genom merentas

spesies yang berbeza untuk mengkaji

hubungan evolusi.



Genomik

Jensen 2001; David et al. 2020

Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti Genom organisma selalunya mengandungi berbilang salinan

gen dengan jujukan yang serupa disebabkan oleh asal evolusi

yang dikongsi, yang dikenali sebagai gen homolog.

• Gen ortolog: Gen homolog yang timbul daripada peristiwa

spesiasi antara spesies yang berbeza.

• Gen paralogus:Gen homolog yang terhasil daripada

pertindihan gen dalam genom yang sama.

• Spekulasi Ortolog

Perbezaan dalam tekanan terpilih secara amnya jauh lebih

kecil antara ortolog berbanding antara paralog.

• Ortolog lebih cenderung mengekalkan fungsi asalnya, 

manakala paralog lebih terdedah kepada perbezaan fungsi

(neofungsionisasi).

• Perbezaan evolusi antara paralog selalunya tidak simetri, di 

mana satu salinan mungkin mengalami pemilihan santai atau

anjakan fungsi.

Anotasi genomik berfungsi→ Mengambil kira asal

usul evolusi gen sebelum memberikan fungsinya.

Penjujukan genom keseluruhan→ Membolehkan

pengenalpastian semua ahli keluarga gen, termasuk

paralog, yang mungkin sangat serupa antara satu

sama lain.



Genomik

Theissinger et al. 2023

Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti



Genomik

Delsuc et al. 2005; Card et al. 2023

Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti

• Genomik berfungsi sebagai asas untuk membina semula

pokok filogenetik yang mencerminkan hubungan evolusi —

proses yang dikenali sebagai filogenomik.

Aspek Filogenetik Filogenomik

Skop data Gen tertentu Keseluruhan genom (set 

penuh gen)

Resolusi Terhad oleh resolusi

penanda biologi

Cerapan resolusi tinggi

Kaedah Analisis jujukan

beberapa penanda

biologi

Analisis genom keseluruhan, 

termasuk RAD-seq dan UCE

Cabaran Dihadkan oleh resolusi

penanda

Memerlukan 

pengkomputeran berprestasi 

tinggi dan data berkualiti 

tinggi



Metagenomik

Kodzius & Gojobori 2015

Metagenomik

• Metagenomik (juga dikenali sebagai genomik alam sekitar) 

ialah pendekatan yang digunakan untuk menganalisis

gabungan DNA atau RNA daripada sampel persekitaran yang 

mengandungi organisma yang belum diasingkan atau dikenal

pasti.

• Sama seperti jumlah kandungan genetik organisma dirujuk

sebagai Genomnya, jumlah kandungan genetik semua 

organisma yang mendiami persekitaran tertentu dikenali

sebagai metagenom.

• Analisis metagenomik boleh dilakukan melalui penjujukan

DNA untuk meneroka corak ekspresi gen dalam komuniti

organisma dalam persekitaran tertentu.

• Metagenomik marin ialah pendekatan yang menjanjikan

untuk pembangunan industri bioteknologi (cth, penemuan

enzim daripada komuniti mikrob marin).

Meliputi lebih daripada 70% permukaan Bumi, lautan

merupakan takungan biodiversiti mikrob yang besar.

Mikroorganisma marin memainkan peranan penting dalam

rantaian makanan marin dan dalam kitaran karbon dan 

tenaga global.



Metagenomik

Srinivas et al. 2022

Metagenomik

Metagenomic Approaches:

1. Penjujukan Amplicon → Bergantung pada 

penjujukan gen penanda filogenetik berikutan

penguatan PCR.

• Memberi tumpuan kepada gen penanda tunggal

(cth, 16S rRNA untuk bakteria, ITS untuk kulat).

• Menggunakan PCR untuk menguatkan gen 

penanda, yang kemudiannya dijujukan.

2. Penjujukan Metagenomik Senapang Patah→ 

Melibatkan penjujukan semua DNA daripada

organisma dalam sampel, dan bukannya

menyasarkan gen penanda tertentu.

• Tidak memberi tumpuan kepada satu gen, tetapi

menganalisis keseluruhan kandungan DNA 

sampel.

• Membolehkan analisis komprehensif komposisi

taksonomi, fungsi genetik, dan metabolikpathways.



Metagenomik

Quince et al. 2017

Metagenomik

Metagenomik senapang patah ialah kaedah tidak

disasarkan yang digunakan untuk mengenal pasti

komposisi taksonomi, fungsi genetik, dan untuk

membina semula genom organisma secara

langsung—termasuk mikroorganisma yang tidak

boleh dikultur.

Aliran Kerja Metagenomik Senapang Patah:

1.Reka bentuk kajian

2.Pengumpulan sampel dan pengekstrakan DNA

3.Penjujukan dan penyediaan perpustakaan DNA

4.Analisis bioinformatik

5.Selepas pemprosesan dan pengesahan



Metagenomik

Quince et al. 2017

Pendekatan Metagenomik

Pemprofilan Berasaskan Perhimpunan

Melibatkan pemasangan bacaan penjujukan ke dalam contigs yang lebih

panjang dan menyusunnya ke dalam genom, gen atau laluan metabolik.

Kelebihan:

• Membolehkan pembinaan semula genom lengkap, termasuk

mikroorganisma yang tidak boleh dikultur.

• Mendedahkan laluan metabolik baru dan fungsi biologi yang unik.

• Boleh digunakan untuk membina pokok filogenetik dan menjalankan

kajian evolusi.

Had:

• Memerlukan liputan yang tinggi dan sejumlah besar data penjujukan.

• Kerumitan meningkat dengan komuniti mikrob yang pelbagai.

• Mungkin gagal dalam komuniti yang sangat kompleks atau dengan data 

berkualiti rendah.



Metagenomik

Quince et al. 2017

Pendekatan Metagenomik

Pemprofilan Berasaskan Baca

Melibatkan menganalisis bacaan penjujukan mentah secara langsung

tanpa memasangnya menjadi contigs yang lebih panjang. Pendekatan ini

memetakan bacaan terhadap pangkalan data rujukan.

Kelebihan:

• Lebih pantas dan lebih cekap, sesuai untuk analisis berskala besar atau

pemprosesan sampel pemprosesan tinggi.

• Berguna untuk pemeriksaan awal, tinjauan taksonomi atau kajian

biodiversiti.

Had:

• Sangat bergantung pada pangkalan data rujukan — terhad dalam

mengesan organisma dengan genom yang tidak dicirikan.

• Kurang bermaklumat untuk membina semula laluan metabolik lengkap

atau genom baru.



Metagenomik

Quince et al. 2017

Pendekatan Metagenomik

Aspek Analisis Berasaskan Perhimpunan Analisis Berasaskan Baca (Pemetaan)

Kelengkapan

Boleh membina semula berbilang genom lengkap, 

tetapi hanya untuk organisma dengan liputan

penjujukan yang mencukupi untuk pemasangan dan 

binning.

Menyediakan cerapan agregat ke dalam struktur atau fungsi

komuniti, tetapi hanya berdasarkan pecahan bacaan yang 

dipetakan ke pangkalan data rujukan.

Kerumitan Komuniti
Dalam komuniti yang kompleks, hanya genom

separa boleh dipulihkan melalui pemasangan.

Boleh mengendalikan komuniti dengan kerumitan yang 

berbeza-beza, terutamanya apabila kedalaman penjujukan dan 

liputan rujukan mencukupi.

Kebaharuan
Boleh membina semula genom organisma baru

sepenuhnya tanpa saudara terdekat yang diketahui.

Tidak dapat mengenal pasti organisma yang genomnya tidak

mempunyai saudara terdekat dalam pangkalan data rujukan.

Beban Pengiraan
Memerlukan pengiraan intensif, termasuk

pemasangan, pemetaan dan binning.

Lebih cekap dan berskala, sesuai untuk meta-analisis berskala

besar.

Metabolisme berasaskan

genom

Boleh mengaitkan potensi metabolik kepada filogeni

melalui genom yang dibina semula sepenuhnya, 

walaupun untuk kepelbagaian baru.

Biasanya menyelesaikan hanya fungsi metabolik agregat

komuniti; Pautan kepada filogeni adalah terhad kepada

organisma dengan genom rujukan yang tersedia.

Penyusunan Manual Pakar

Memerlukan penyusunan manual untuk binning, 

perancah, dan pengesanan ralat semasa

pemasangan.

Secara amnya tidak memerlukan penyusunan manual, 

walaupun pemilihan genom rujukan mungkin memerlukan

pengawasan manusia.

Penyepaduan dengan Genomik

Mikrob

Genom yang dipasang boleh disepadukan ke dalam

saluran paip genomik mikrob yang direka untuk

analisis genom berasaskan pengasingan.

Profil tidak boleh dikaitkan secara langsung dengan genom

pengasingan kultur tulen.



Metagenomik

https://youtu.be/RcYXTpNS_XU?si=3y5yoQxFpqePXLqV

Pendekatan Metagenomik



Transkriptomik

Yan et al. 2022

Transkriptomik

Transkriptomik ialah pendekatan yang digunakan untuk

mengkaji transkriptom, yang merujuk kepada set lengkap

molekul RNA yang disintesis oleh sel atau tisu dalam

keadaan tertentu.

RNA mencerminkan gen yang dinyatakan secara aktif, 

memberikan pandangan tentang aktiviti gen pada masa 

tertentu dan dalam keadaan tertentu.

Transkriptomik boleh digunakan untuk menyiasat tindak

balas tekanan dalam organisma marin (cth, semasa

proses pensampelan dari laut dalam ke permukaan).

Satu kajian ke atas spesies Bathyacmaea lactea 

menunjukkan bahawa pengumpulan sampel tanpa

penetapan in situ boleh membawa kepada

kecenderungan yang ketara dalam ekspresi gen.



Transkriptomik

Keagy et al. 2022

Transkriptomik Landskap Transkriptomik landskap ialah pendekatan baru

muncul yang menyepadukan:

1.Data ekspresi gen(transkriptomik)

2.Data alam sekitar berskala besar (landskap 

ekologi)

Matlamat transkripomik landskap adalah untuk

memahami cara organisma bertindak balas terhadap

perubahan persekitaran—seperti anjakan iklim, 

pencemaran, pemecahan habitat dan tekanan lain.

Contoh:

• Salmon: Transkriptom digunakan untuk mengesan 

tindak balas terhadap suhu, kemasinan atau 

penyakit.

• Terumbu karang: Ekspresi gen asas dianalisis

untuk mengenal pasti gen yang dikaitkan dengan

toleransi haba.

Cabaran dalam Transkriptomik Landskap

• Kekhususan temporal: Ekspresi gen boleh

berubah dengan cepat; masa pensampelan yang 

tepat adalah kritikal.

• Kekhususan tisu: Tisu yang berbeza

menyatakan set gen yang berbeza, memerlukan

pemilihan dan tafsiran sampel yang teliti.



Transkriptomik

Li et al. 2022

Transkriptomik Sel Tunggal

Penjujukan RNA sel tunggal (scRNA-seq) ialah teknik yang 

membolehkan analisis ekspresi gen pada tahap sel individu, 

memberikan cerapan yang lebih terperinci berbanding RNA-seq 

konvensional, yang hanya menangkap ekspresi purata merentas

keseluruhan populasi sel.



Transkriptomik

Steinheuer et al. 2021; Ospina et al. 2023; Yan et al. 2024

Transkriptomik

Sel Tunggal

Pendekatan Advantages Disadvantages Applications

Sebahagian

Besar

Memberikan pandangan

keseluruhan ekspresi gen 
dalam populasi sel.
- Pemprosesan tinggi.

- Kos cekap dan sesuai untuk
analisis sampel berskala

besar.

- Hanya menyediakan

profil ekspresi gen 
purata, sekali gus gagal
menangkap

kepelbagaian sel
tunggal.

- Tidak memberikan
maklumat spatial tisu.

- Pemprofilan

transkriptom. 
- Diagnosis dan prognosis 

tumor. 

- Penemuan biomarker, 
pengenalpastian gen 

berfungsi, dan kajian ke 
atas kohort sampel yang 
besar.

Sel tunggal - Membolehkan analisis

ekspresi gen pada peringkat
sel tunggal. 
- Membolehkan analisis

kepelbagaian tumor. 
- Pengenalpastian jenis sel

unik dan populasi sel yang 
jarang ditemui.

- Kos yang lebih tinggi. 

- Kepekaan terhad dan 
bergantung kepada teknik
lanjutan. 

- Tidak memberikan
maklumat tisu spatial.

- Analisis kepelbagaian

tumor dan tisu. 
- Pengenalpastian jenis sel
dan peralihan evolusi. 

- Memahami tindak balas
imun dan ciri-ciri

persekitaran mikro tumor.

Spatial - Menyediakan maklumat

transkriptomik yang 
disetempatkan secara ruang. 
- Teknologi transkriptomik

spatial 10X menawarkan
resolusi selular yang lebih

tinggi. 
- Keupayaan pengesanan
gen yang tinggi dengan

pemultipleksan tinggi.

- Kerumitan kos dan aliran

kerja yang tinggi. 
- Teknologi yang agak baru
masih dalam pembangunan.

- Analisis transkriptomik

spatial. 
- Teknologi baru muncul
untuk mikrodiseksi tumor. 

- Penemuan biomarker 
spatial. 

- Pengoptimuman
imunoterapi.



Proteomik

Dupree et al. 2020

Proteomik

• Proteomik ialah kajian semua protein (proteom) dalam

organisma, termasuk variasinya disebabkan oleh 

pengubahsuaian pasca translasi (PTM), interaksi protein-

protein dan tahap ekspresi.

Proteomik bawah ke atas ialah pendekatan utama yang 

paling banyak digunakan, di mana protein dicerna menjadi

peptida kecil dan kemudian dianalisis menggunakan

kromatografi cecair dan spektrometri jisim untuk

pengenalpastian dan kuantifikasi protein.



Proteomik

Gamage et al. 2022

Proteomik dalam Kajian Biodiversiti

Terdapat tiga bidang utama penyelidikan

proteomik dalam konteks biodiversiti:

• Akuakultur dan perikanan: Menilai

pertumbuhan ikan, tekanan dan kesihatan; 

membangunkan makanan ikan yang cekap

dan mesra alam; memastikan keselamatan

makanan; dan banyak lagi.

• Pemantauan pencemaran alam sekitar dan 

kesannya terhadap biodiversiti.

• Pengenalpastian produk semula jadi marin

dan farmaseutikal (sebatian semula jadi).

Beberapa teknik proteomik yang boleh digunakan:

- Elektroforesis 2D-Gel 

- LC-MS/MS

- Kuantifikasi berasaskan label (iTRAQ, TMT) dan bebas label

- MALDI-TOF MS

Cabaran utama: kekurangan protokol pengekstrakan sejagat untuk semua organisma

akuatik.



Proteomik

Gamage et al. 2022

Proteomik dalam Kajian Biodiversiti



Proteomik

Gamage et al. 2022

Proteomik dalam Kajian Biodiversiti



Metabolomik

Al-Sulaiti et al. 2023

Metabolomik

Metabolomik ialah kajian sistematik

metabolit kecil dalam sampel biologi, 

memberikan gambaran langsung aktiviti

biokimia dalam badan.

Ia boleh digunakan untuk

membangunkan biomarker baru.



Metabolomik

Alseekh et al. 2021

Metabolomik



Penjujukan Generasi Seterusnya

Adkar-Purushothama & Perreault 2020; Rupeika et al. 2024

Sequencing Principle

Purin

Pirimidin

Pasangan basa:

Two hydrogen bonds

Three hydrogen bonds

Nitrogen base

• Pendekatan untuk menentukan jujukan 

nukleotida dalam molekul DNA.

Ia digunakan untuk memahami maklumat genetik, 

mengenal pasti gen dan mutasi, dan menyokong

penyelidikan dalam bidang perubatan, forensik, 

evolusi dan bioteknologi.



Penjujukan Generasi Seterusnya

Adkar-Purushothama & Perreault 2020; Rupeika et al. 2024

Penjujukan Maxam-Gilbert

Alkali

Fosfatase

Polinukleotida

kinase (P32)

Sampel 

DNA Piperidine

Hidrazin + NaCl
Formik

Asid

Guanine 
+ 

Adenine

Hidrazin

Thymine 
+ 

Cytosine

Cytosine

Dimetil

Sulfat

Guanine

Reagen Kimia

Purin Pyrimidine

DNA dilabelkan
pada satu hujung
dengan P-32

Pengubahsuaian 
asas

Pelepasan asas
reaktif

Belahan helai



Penjujukan Generasi Seterusnya

Ungelenk 2021; Eren et al. 2022; Madhumitha et al. 2024

Penjujukan Maxam-Gilbert



Penjujukan Generasi Seterusnya

McGovern 2015; Katara et al. 2024; Nafea et al. 2024

Penjujukan Sanger

Template DNA

Komponen

Polymerase dNTPs Primer

dideoksinukleotida (ddNTPs)

ddAT

P

ddTTP ddCT

P

ddGT

P

OH

H

H

H

H

H

H

H

P

dNTPs ddNTPs

Tidak dapat mengikat

PENAMATAN



Penjujukan Generasi Seterusnya

Young & Gillung 2019; Rupeika et al. 2024

Penjujukan Generasi Seterusnya

Pengekstrakan

DNA

Penyediaan

Perpustakaan

Penjujukan

Analisis

Langkah 1:

Langkah 2:

Langkah 3:

Langkah 4:

Serpihan DNA (+penyesuai) 

melekat pada oligonukleotida

pelengkap pada sel aliran

Helai terbalik disintesis, 

kemudian DNA untai dua 

didenaturasi, dan untai DNA 

asal dilepaskan.

Helai DNA dikuatkan melalui

penguatan jambatan; helai itu

melipat, dan hujung bebasnya

mengikat oligonukleotida

terdekat, membentuk jambatan

untai dua, yang kemudiannya

dindenaturasi semula.

Selepas setiap kitaran

penguatan, laser mengimbas sel

aliran untuk mengaktifkan label 

pendarfluor pada bes
nukleotida.

Cahaya dikesan oleh 

komputer, dan asas yang 

bertindih akan menentukan

jujukan genom.



Bioteknologi Marin

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021

Prinsip Bioteknologi Marin

Konsep utama

Bioekonomi → penggunaan sumber

biologi untuk pengeluaran dan tenaga

yang mampan.

Produk marin→ Sebatian bioaktif, 

enzim dan polimer yang dihasilkan

oleh organisma marin mempunyai

potensi besar untuk digunakan dalam

farmaseutikal, kosmetik, bahan

makanan dan banyak lagi.

Bioprospek → penerokaan organisma

marin untuk menemui sebatian atau

gen yang mempunyai nilai praktikal.



Bioteknologi Marin

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021

Prinsip Bioteknologi Marin

Aliran Kerja Bioteknologi Marin

• Penerokaan dan bioprospek

• Ujian makmal

• Pengesahan keperluan pasaran

• Reka bentuk bersama dan penciptaan 

bersama

• Penglibatan awam

• Penskalaan pengeluaran dan 

pengkomersialan



Bioteknologi Marin

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021

Prinsip Bioteknologi Marin



Bioteknologi Marin

Dorado et al. 2015; Marwal & Gaur 2020

Pengesanan kepelbagaian berasaskan mikrosatelit

Elektroforesis Gel Poliakrilamida
Elektroforesis Kapilari
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Pengekodan Bar DNA

Nolan et al. 2024

Penerokaan Biodiversiti Marin



Pengekodan Bar DNA

Penerokaan Biodiversiti Marin

Kod bar DNA ialah kaedah untuk mengenal pasti spesies biologi menggunakan segmen

DNA genetik yang pendek dan piawai. Pendekatan ini bergantung pada jujukan DNA 

tertentu yang dipelihara dalam spesies tetapi berbeza antara spesies.

Valentini et al. 2009; Suriya et al. 2020



Pengekodan Bar DNA

Penerokaan Biodiversiti Marin

Mahadani et al. 2016



Pengekodan Bar DNA

Penerokaan Biodiversiti Marin

Bhadury 2016



Pengekodan Bar DNA

https://youtu.be/HpRHhIbDFd8?si=ESU8z4tHc6F_bxb7
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Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Roitman et al. 2020

Kepekaan mikroorganisma dan 

keupayaan mereka untuk

menunjukkan perubahan yang 

jelas dalam komposisi dan 

kelimpahan komuniti sebagai

tindak balas kepada tekanan

tertentu menyerlahkan potensi

mereka sebagai penunjuk

perubahan dalam ekosistem

terumbu karang dan kesihatan

perumah karang.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Roitman et al. 2020

Hipotesis Rivet

Biodiversiti dalam ekosistem mewujudkan

redundansi dan pelengkap berfungsi kerana 

bilangan niche ekologi yang terhad yang tersedia.

Oleh kerana fungsi yang bertindih, ekosistem

yang kaya dengan biodiversiti cenderung lebih

berdaya tahan terhadap perubahan — kehilangan

satu atau dua spesies tidak akan memberi kesan

ketara kepada keseluruhan ekosistem.

Struktur dan fungsi mikroorganisma dalam

holobiont karang boleh mencerminkan peranan

setiap spesies dalam sistem yang sangat 

pelbagai.

Mikrobiom karang juga boleh mengalami

tekanan persekitaran dan bertindak balas

terhadapnya — yang membawa kepada

pengurangan kepelbagaian dan penurunan daya

tahan perumah karang.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Roitman et al. 2020; Belser et al. 2023

Pelbagai Pendekatan Omik Dan Kod bar DNA boleh

digunakan untuk menganalisis biodiversiti mikrobiom

karang sebagai strategi untuk mengenal pasti kesihatan

terumbu karang.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2025

Objektif

• Untuk mengenal pasti bioindikator

mikrob yang boleh digunakan untuk

memantau kesihatan terumbu karang.

• Untuk menganalisis komuniti mikrob

(bakteria, kulat, alga, protista) daripada

tiga petak ekosistem (air laut, sedimen, 

dan runtuhan karang) dalam Pulau La 

Réunion, Lautan Hindi.

• Untuk menggunakan pendekatan

berbilang penanda (16S, ITS, 18S, tufA) 

dan Analisis metabar DNA untuk

pencirian mikrobiom.

Mikrobiom karang memainkan peranan

penting dalam rintangan dan daya tahan

karang → berfungsi sebagai bioindikator

→ sensitif terhadap perubahan

persekitaran.

• Ia tidak terhad kepada bakteria, tetapi

juga termasuk kulat, alga, dan protista.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2025

Kaedah

Sampel dikumpulkan dari tiga tapak 

(Toboggan, Copacabana, dan 

Livingstone) Selama dua musim (musim

panas dan musim sejuk).

Tiga petak ekosistem telah dianalisis: air 

laut, sedimen, dan runtuhan karang.

DNA diekstrak dan dicirikan 

menggunakan penanda genetik tertentu:

• 16S rRNA untuk bakteria

• ITS2 untuk kulat

• 18S rRNA untuk protista

• tufA untuk mikroalga

Analisis dilakukan menggunakan Saluran

paip QIIME2 dan Statistik Bayesian

untuk mengenal pasti Varian Jujukan

Amplicon (ASV) sebagai penunjuk

khusus.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2024

Keputusan

• Komuniti bakteria yang dominan merentasi musim dan petak ialah Proteobakteria dan 

Cyanobacteria.

• Pemisahan komuniti mikrob yang jelas antara air laut dan sedimen diperhatikan 

bergantung pada musim.

• Bioindikator yang berpotensi termasuk Vibrio and Fotobakteria.

• Nisbah Firmicutes-ke-Bacteroidota juga boleh berfungsi sebagai penunjuk kesihatan

karang.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2024

Keputusan

ASV kulat merentas musim:

• Musim panas: Aspergillus, Cladosporium

• Musim sejuk: Periconia, Simplicillium

Bioindikator yang berpotensi:

Aspergillus, Cladosporium, dan Nisbah Ascomycota-ke-Basidiomycota



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2024

Keputusan

• Genus dominan: Ostreobium

• Tiada perbezaan ASV yang ketara ditemui merentasi keadaan, petak, atau musim

→ menunjukkan bahawa komuniti mikroalga agak stabil di bawah keadaan yang 

berbeza-beza.



Aplikasi Pendekatan Omik dan Pengekodan Bar DNA

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stenger et al. 2024

Keputusan

Kumpulan dominan: Dinoflagellata — termasuk Cochlodinium, Plagodinium, dan 

Symbiodinium

• Variasi ASV bermusim:

• Musim panas: Diatomea, Margalefidinium

• Musim sejuk: Symbiodinium, Pyramidodinium



Analisis Biodiversiti
Integratif berasaskan GIS
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Sistem Maklumat Geografi (GIS) ialah sistem

berasaskan komputer yang digunakan untuk menangkap, 

menyimpan, memeriksa dan memaparkan data yang 

mempunyai rujukan spatial pada permukaan Bumi, seperti

koordinat atau alamat geografi.

Ia membolehkan analisis dan visualisasi corak spatial dan 

hubungan antara data yang pada mulanya mungkin 

kelihatan tidak berkaitan.

Data GIS disusun dalam lapisan, membolehkan

pengguna menggabungkan dan membandingkan pelbagai

jenis maklumat—seperti demografi, infrastruktur, tumbuh-

tumbuhan atau sungai—pada satu peta interaktif.

Bagaimana GIS Berfungsi

Data input → daripada GPS, imejan satelit, tinjauan atau

peta analog digital.

Pengesahan dan penyepaduan→ menyemak kualiti data 

dan memastikan format yang konsisten.

• Analisis spatial → mengira jarak, mengesan corak

spatial dan mengenal pasti kawasan yang terdedah.

• Output → peta interaktif, laporan analisis dan visualisasi

berbilang lapisan.

Sistem Maklumat Geografi (GIS)

Sistem Geografi

National Geographic Education



- Peta Berasaskan Kertas

Penggunaan peta fizikal untuk mewakili data alam

sekitar.

Had: Tidak dinamik, tidak boleh dikemas kini dengan

cepat dan biasanya hanya digunakan oleh pakar.

- GIS Berasaskan Komputer Tempatan

Data persekitaran mula dikumpulkan dan dianalisis

menggunakan perisian GIS pada komputer kendiri.

Data masih dikumpul oleh institusi rasmi (sumber

berwibawa).

Akses kekal terhad kepada agensi teknikal.

- GIS Berasaskan Web

GIS boleh diakses melalui internet.

Orang awam boleh melihat data, tetapi belum dapat

menyumbang.

Akses data bertambah baik, tetapi interaksi masih

sehala (baca sahaja).

- Web Geospatial 2.0 / GIS Penyertaan

Era Web 2.0 membolehkan interaksi dua hala: orang 

ramai bukan sahaja melihat tetapi juga menyumbang data 

(crowdsourcing).

Ini menimbulkan konsep VGI (Maklumat Geografi

Sukarela).

GIS menjadi penyertaan dan kolaboratif.

Sistem Maklumat Geografi (GIS)

Evolusi Sistem Geografi

Sadeghi-Niaraki et al. 2020



GIS mudah alih

Pembangunan telefon pintar yang dilengkapi dengan 

sensor (GPS, kamera) membolehkan rakyat melaporkan 

terus dari lokasi acara.

Data adalah masa nyata dan khusus lokasi.

GIS di mana-mana

GIS boleh digunakan pada bila-bila masa dan di mana-

mana sahaja (di mana-mana).

Teknologi seperti pengkomputeran awan, penderia IoT 

dan perkhidmatan berasaskan lokasi (LBS) menyokong

pemantauan dan pelaporan persekitaran automatik dan 

berterusan.

Rakyat menjadi sebahagian daripada sistem pemantauan

alam sekitar yang teragih dan aktif.

Sistem Maklumat Geografi (GIS)

Evolusi Sistem Geografi

Sadeghi-Niaraki et al. 2020



Sistem Maklumat Geografi (GIS)

https://youtu.be/1ZnTczcikOY?si=wD17IecotT8BaMAg



Sistem Penderiaan Jauh dalam Analisis Geografi Marin

Sistem Pasif

Bergantung pada sumber tenaga semula jadi, seperti cahaya

matahari atau sinaran haba dari permukaan bumi.

• Jangan memancarkan isyarat mereka sendiri.

• Hanya boleh beroperasi pada waktu siang.

• Sensitif cuaca.

• Contoh: Penderia optik (Landsat, Sentinel-2), radiometer 

inframerah terma (TIR), radiometer gelombang mikro.

• Permohonan: Warna lautan, suhu permukaan laut, pemantauan

tumbuh-tumbuhan marin dan terumbu karang.

Sistem Aktif

• Jana dan hantar isyarat elektromagnet mereka sendiri, 

kemudian mengesan isyarat yang dipantulkan daripada objek

Bumi.

• Beroperasi siang dan malam, dalam semua keadaan cuaca.

• Sesuai untuk kawasan yang mempunyai litupan awan atau

kegelapan.

• Contoh: SAR, LiDAR, Scatterometer, Altimeter, radar HF, 

SONAR.

• Aplikasi: Pengesanan kapal, pemetaan gelombang lautan dan 

arus, pemantauan pasang surut dan paras laut, pemetaan dasar

laut (batimetri).

Sistem Maklumat Geografi (GIS)

Penderiaan Jauh Lautan

Amani et al. 2022



Menggabungkan GIS, Remote Sensing, dan Omics

Omik (cth, metagenomik) mengkaji DNA keseluruhan

komuniti mikrob tanpa memerlukan pengasingan atau

kultur. Apabila digabungkan dengan data spatial 

daripada GIS, penyelidik boleh:

• Kenal pasti di mana organisma tertentu berkembang

maju.

• Menganalisis cara organisma bertindak balas

terhadap perubahan persekitaran (cth, suhu laut, 

pencemaran, kemasinan).

• Dapatkan pandangan kritikal tentang peranan

biodiversiti dalam kitaran biogeokimia, seperti kitaran

karbon dan nitrogen.

Sistem Maklumat Geografi (GIS)

Penyepaduan Omik dan GIS

Dolan et al. 2006

Aplikasi dalam Pengurusan Sumber Marin

GIS memetakan dan memantau keadaan fizikal habitat marin (cth, terumbu karang, dasar rumput

laut, dasar laut), manakala omik menyediakan data biologi yang mendalam (cth, jenis mikrob, 

aktiviti enzim, potensi patogen). Penyepaduan ini membolehkan:

• Memantau kesihatan ekosistem.

• Perancangan pemuliharaan integratif dipacu data.



Kesimpulan

Penyepaduan omik dan GIS ialah pendekatan moden yang 

berkuasa untuk:

• Memahami peranan organisma dalam ekosistem

• Mengurus sumber marin secara lestari

• Meramalkan kesan perubahan alam sekitar mengenai

kehidupan mikrob—dan sebaliknya

• Pendekatan ini menggabungkan kekuatan biologi molekul, 

analisis geospatial, dan “artificial intelligence” untuk
menyokong Sains Alam Sekitar dan dasar pemuliharaan.
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Eksekutif Pendidikan dan Kebudayaan Eropah (EACEA). Kesatuan Eropah
mahupun EACEA tidak boleh dipertanggungjawabkan ke atas mereka.
Projek: 101129136 — SustainaBlue — ERASMUS-EDU-2023-CBHE
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