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Objektif

Fahami prinsip asas sains omik dan pengekodan §& = Gase
lbar DNA dalam bioteknologi marin.

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

Fahami prinsip analisis biodiversiti berdasarkan
pendekatan GIS integratif.

Co-funded by . ° . ™
the European Union
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Hasil Pembelajaran

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.

Peserta dapat menyepadukan pendekatan GIS
dan sains omik dalam analisis biodiversiti

persekitaran marin.

Co-funded by . ° . ™
the European Union
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Jadual Kandungan

Pendekatan Omik dalam Bioteknologi Marin

Teknologi Pengekodan Bar DNA dalam

Pengenalpastian Spesies dan Analisis Biodiversiti

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

Analisis Biodiversiti Integratif berasaskan GIS

Kesimpulan

Rujukan

Co-funded by . ° . ™
the European Union
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Pertubuhan Genom DNA Structure _
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TATA box or
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Cell * Gen ialah segmen DNA yang
, mengandungi maklumat untuk
| / mensintesis molepetunjuk protein
| f e tertentu, yang menentukan sifat
\ M Guanine keturunan.
1 Cytosine « Genom merujuk kepada keseluruhan
Adenine maklumat genetik dalam organisma
M Thymine yang dikodkan oleh DNA.

Co-funded by
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Villao-Uzho et al. 2023
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Genom Organel
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Amorim et al. 2019; Jones et al. 2021

Genom Nuklear

Genom Mitokondria
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Genom Organel « Semua genom kloroplas yang diketahui ialah molekul DNA
bulat, bersaiz kira-kira 120-160 Kbp. la mengandungi dua
kawasan ulangan terbalik (IR) antara 6 hingga 76 Kbp
panjang, setiap satu mengekod salinan pendua tiga gen
rRNA: 55, 16S dan 23S rRNA.
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the European Union 1 o oiski et al. 2020; Anand & Pandi 2021
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Li et al. 2011; Kelley et al. 2016
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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.
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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.

Co-funded by
the European Union

Ebeed & Ceasar 2024; Encyclopedia MDPI
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Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti
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Jensen 2001; David et al. 2020
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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.
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Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti
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Theissinger et al. 2023
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Pendekatan Genomik dalam Biodiversiti

« Genomik berfungsi sebagai asas untuk membina semula
pokok filogenetik yang mencerminkan hubungan evolusi —
proses yang dikenali sebagai filogenomik.

Low-GC, Crenarchaeota
Gram positive Plancto- Thermo- Desulfurococcales
Thermotogales mycetales  proteales Sulfolobales
Aquificales Euryarchaeota
Spirochaetes Halobacteriales
Chlamydiades \ %Methanosachales
Deinococcales Ve
HghGC, — "
Gram postive/

Green aigae> \ ".
Plantae o aigae / )
Glaucophytes :
Mycetozoans
Pelobionts Ce“f;‘f’;”a
Amoebozoa e chol , Rhizaria
ates
Diplomonads Jakobi ds
Fuglenoids Stramenopiles
Excavata DhY‘Cs FOPIYIRG
Chromalveolata

Co-funded by
the European Union

Delsuc et al. 2005; Card et al. 2023

Aspek Filogenetik Filogenomik
Skop data Gen tertentu Keseluruhan genom (set
penuh gen)

Resolusi Terhad oleh resolusi Cerapan resolusi tinggi
penanda biologi

Kaedah Analisis jujukan Analisis genom keseluruhan,
beberapa penanda termasuk RAD-seq dan UCE
biologi

Cabaran Dihadkan oleh resolusi | Memerlukan
penanda pengkomputeran berprestasi

tinggi dan data berkualiti
tingaqi

Amniota

Mammalia < *XX PhYlogenomICS

Squamata

Rhyncocephalia Phylogeny

&

Aves
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/ N\

Natural History
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= Genome Structure
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Metagenomik

« Metagenomik (juga dikenali sebagai genomik alam sekitar)
lalah 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.

UL ERE LS IR U L | { L L0 LU T T O R | [ L A [ L]
FERIED VTR 0 T DRl TR s uam e eemmem

LI DR P R R TR R DR LT T )

U T B R e e e e

« Analisis metagenomik boleh dilakukan melalui penjujukan shg?:ne DNA sequencing
: i ple

DNA untuk meneroka corak ekspresi gen dalam komuniti Cainants
organisma dalam persekitaran tertentu. bl l

* Metagenomik marin ialah pendekatan yang menjanjikan
untuk pembangunan industri bioteknologi (cth, penemuan
enzim daripada komuniti mikrob marin). 1111011 100111 R
Meliputi lebih daripada 70% permukaan Bumi, lautan genes —— Nnimn o
merupakan takungan biodiversiti mikrob yang besar - 00 O 00 O 0

. : : : . Novel | pathways &—— (o Read assembly

Mikroorganisma marin memainkan peranan penting dalam = TR TR R T
rantaian makanan marin dan dalam kitaran karbon dan genomes & @

tenaga global.

Co-funded by
the European Union

Kodzius & Gojobori 2015
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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.

Co-funded by
the European Union

Srinivas et al. 2022

Amplicon sequencing

&

1st PCR where specific regions of
gDNA are targeted and amplified
producing amplicons of desired size

g

2nd PCR where multiplexing is performed

M]N—* _—

gDNA extracted

using barcodes that are added to the ends of Eﬁ
the amplicons generated in the previous step. Sequencing

Adapter ligation is not required on lllumina
platforms for amplicon sequencing

Shotgun sequencing

PCR-free methods that combine adapter ligation and multiplexing into one step are also available
where barcoded adapters are ligated onto the ends of the DNA fragments

o - — &
gDNA fragmentation through ~ adapters ligated onto the ends

sonication, acoustic of the DNA fragments barcodes are added to the ends
cavitation or enzymatically generated in the previous step of the DNA fragments

| )

methods such as tagmentation are also available which combine gDNA fragmentation and adapter
ligation into one step after which multiplexing can be performed before sequencing

= _ i

PCR-based multiplexing where _
Sequencing

gDNA extracted
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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

Co-funded by
the European Union

Quince et al. 2017

\ population genomics / validation
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Pendekatan Metagenomik Giiality conirol of MAGS

Pemprofilan Berasaskan Perhimpunan , [EEEESEsEEEasmsamEmmaEEEamamama s
. . . . . SEHERERNART WARE

Melibatkan pemasangan bacaan penjujukan ke dalam contigs yang lebih < EEEaEa s dRaAiNRNARIREEaE

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

Kelebihan: v Ny omang

MAG abundance
 Membolehkan pembinaan semula genom lengkap, termasuk R o oaton .
mikroorganisma yang tidak boleh dikultur.
 Mendedahkan laluan metabolik baru dan fungsi biologi yang unik.
« Boleh digunakan untuk membina pokok filogenetik dan menjalankan
kajian evolusi.

SRR RS REE

MAGs

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.

MAGs

Co-funded by \ Functional modules /
the European Union Quince et al. 2017
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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.

Co-funded by
the European Union

Quince et al. 2017

Read-based profiling

Taxonomic profiling
v [‘ . L ' —

Y / Strain-level phylogenies

Ordination on functions Ordination on taxa
_ o
o
® o
B ® = ® =
| I °® - v .
® )

M Case samples M Control samples
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Pendekatan Metagenomik

Co-funded by
the European Union

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.

Quince et al. 2017
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Pendekatan Metagenomik

.........
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L et 2t )
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Genome

A

EXPLAINER VIDEOS

Metagenomics principles and
workflow

EMBO Practical Course: Microbial
Metagenomics: A 360° Approach

Co-funded by
the European Union

https://youtu.be/RcYXTpNS_XU?si=3y5yoQxFpgePXLqV
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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.

Co-funded by
the European Union

Yan et al. 2022

seawater

e LR 12.4%
Comparative i e B Ao Differentially
transcriptomics | - <o | ERT Expressed
Genes
|
Perturbed
Enrichment life activities

analyses + Cell and tissue structure

+ Lysosomal activity
+ Fluad balance
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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

" I -

A, S A | perubahan persekitaran—seperti anjakan iklim,
1l & “““ pencemaran, pemecahan habitat dan tekanan lain.
(a) Temporal scales of gene expression (b) Tissue specific responses 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.

2 13

~

o1

GS
G6 |
G7

Cabaran dalam Transkriptomik Landskap
* Kekhususan temporal: Ekspresi gen boleh
6 Exiriseion foid i Qi ki Gi Dhiiion vkt berubah denga_n. cepat; masa pensampelan yang
ok Populatan 00 00 ... — tepat adalah kritikal. |
E:gg; L_‘ SCAL @@Pop 1  Kekhususan tisu: Tisu yang berbeza
Dl e k " I menyatakan set gen yang berbeza, memerlukan

pemilihan dan tafsiran sampel yang teliti.

Co-funded hy GeneA GeneB Pop 1 Pop 2

the European Union o et al. 2022
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Transkriptomik Sel Tunggal

A

o~
=
o
c

Q
o
E

o

Q

8-channel microfluidics chi
® Cell type identification t
(o)} OSOéO (oNoNe) ' + s
0 0 0i0ir-a.Q 0 reaganis oil % Dimensionality : e
OOCROO0Y) .. y o u'+ reduction & Z ’
' i, - . AP +A clustering A
Barcoded primer | I‘Q ; e 2 LA .
Gel beads Single-cell s A —_—— A
Gel beads in Emulsion +

s
|| |I Seurat "l -g?»‘;‘ ";:’., scRNA-seq study
— — M 1 .... A":! 3

onocle on marine organisms

2 Pai'e:i;';adsLyse cell ' _Retrieve beads A ; Ve cg;.':: ;
cod 7 0 o| "ape0
e NG e p A J ' u r—— - - &
A A3
e, - hal

sequencing pipelines Cell clustering B

Fate A Trajectory A

. Trajectory
analysis

<+

BN

lllumina Bioinfomatics Integration &

e 18t ond 3 4" @ —_— é 2 Trajectory B
split [Soasplit Smasplit g split-— S
0L =» 'f;—"?__j—’c =7 - i
o = = = .
Pseudotime
Inferring regulatory networks
Leywad. 2N \—* Lo rmans paetiaa, -
Kbwd it 2027 |8 PP — -
Covis Camrst 01 | — g it i) . Pseudotime &
G - Gt o0 ol 200 -3t' Senmeely wcame co-regulated genes clastoring §
Ok i . 3600  am At e e
SR B L T
Mot ud, 2590 - * Gt p
hial - = Penjujukan RNA sel tunggal (scRNA-seq) ialah teknik yang
R [e—  f— | membolehkan analisis ekspresi gen pada tahap sel individu,
o B e —— memberikan cerapan yang lebih terperinci berbanding RNA-seq
ot Namier S e konvensional, yang hanya menangkap ekspresi purata merentas

Co-funded by
the European Union

_ keseluruhan populasi sel.
Li et al. 2022
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Transkriptomik
S I T I Sebahagian
e ungga Besar
hulk F'.NA seq
* 5mg|e cell RNA seq T »
:;93 n/ tissue \ ’ .v.\' & . ._\,“
»
¢ .o
Sel tunggal
Bulk Spgtlal , scRNA-seq
RNA-seq Transcriptomics
e % ®
a® q@ QD e :.:_‘:.c. ' ‘ . /i’
T S\ g 90 -
o = ‘\Q'\r\\ 0 e g
§“ V) T e ® @
WIODYr  § 0ty 2 ©
“09 '/A @. ®o Y v .y . .
ot @ = <0 ° R Spatial
Low Cellular resolution High
Spatial resolution
None High None

Co-funded by
the European Union

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

Memberikan pandangan
keseluruhan ekspresi gen
dalam populasi sel.

- Pemprosesan tinggi.

- Kos cekap dan sesuai untuk

analisis sampel berskala
besar.

- Membolehkan analisis
ekspresi gen pada peringkat
sel tunggal.

- Membolehkan analisis
kepelbagaian tumor.

- Pengenalpastian jenis sel
unik dan populasi sel yang
jarang ditemui.

- 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.

- Hanya menyediakan
profil ekspresi gen
purata, sekali gus gagal
menangkap
kepelbagaian sel
tunggal.

- Tidak memberikan
maklumat spatial tisu.

- Kos yang lebih tinggi.

- Kepekaan terhad dan
bergantung kepada teknik
lanjutan.

- Tidak memberikan
maklumat tisu spatial.

- Kerumitan kos dan aliran
kerja yang tinggi.
- Teknologi yang agak baru

masih dalam pembangunan.

Pendekatan Advantages Disadvantages Applications

- Pemprofilan
transkriptom.

- Diagnosis dan prognosis
tumor.

- Penemuan biomarker,
pengenalpastian gen
berfungsi, dan kajian ke
atas kohort sampel yang
besar.

- Analisis kepelbagaian
tumor dan tisu.

- Pengenalpastian jenis sel
dan peralihan evolusi.

- Memahami tindak balas
imun dan ciri-ciri
persekitaran mikro tumor.

- Analisis transkriptomik
spatial.

- Teknologi baru muncul
untuk mikrodiseksi tumor.
- Penemuan biomarker
spatial.

- Pengoptimuman
imunoterapi.



B

SustainaBlue

Ml stands far Higher Cdwcatio

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.

MS/MS Fragmentation of Peptides

Selecta Peptide ‘

YO
A e Lo, e 2
K

Tryptic Peptides

Collision Induced Dissociation
MS/MS mass spectrum [cm]
VG Precursorion
WPAK
K _ 2“ VGW va VGWPAK
" AK B? GWPAK

P )

3

Relative abundance

a 5 .
v PAK '
¥3 L —
K —WN.| G ’ by f’: 55

Fragment ion masses m/z

Co-funded by
the European Union

Dupree et al. 2020

in-solution proteolytic digestion

—>—>->—>—>—>—>—>—>—>—>

protein(s) - band/spot

in-gel proteolytic L
isolation 1-D gel excision digestion AN
N~
$hde peptide mixture
sample of lnterest .
2-D gel
’ p MS
W P
E L p 1 J. A 1
..................... S a
E database search - h : * h l !.
l MS/MS
: : mass spectrometry
§ (EeE=Es ; (MS or LC-MS/MS)
protein identification : | | :
* ]

..........................
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Proteomik dalam Kajian Biodiversiti

Aquatic Sources

Environment
Pollution
Toxics
Stress
Organisms
DNA
RNA

Proteins

Metabolomes

Co-funded by
the European Union

) Directed proteomics

Ecotoxicoproteomics
Ecotoxicogenomics
Environmental proteomics
Multi-omics

Protein databases

Aquatic proteomes

Protein biomarkers

Marine medicines

Biosynthesis

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).

Gamage et al. 2022

|

Aquaculture Sector
' FISH WELLNESS
| NraEeE e ' ' FISH WELFARE & Feed development
oty manogemont BETTERMENT & management
* Mressties a0d S e - |
Effective and
improved growth . Brood-stock Hatchery
of fish in the
_Culture modium
| Harvesting j )
. Sustainable Aquaculture
Whole fish
| Packaging | '
1 PROCESSING FOOD SAFETY
*  Frozen ik steaks & Miets © ety #f St A satetd
Storage & * Canned products “ praiots
v Dried fish v Dolisbiot contarynaton of
distribution D dod g i Saalininds
+  Fish mealicd

Beberapa teknik proteomik yang boleh digunakan:
Elektroforesis 2D-Gel

LC-MS/MS

Proteomics approach
Samzding | ]
Protein natanian o
Peotein separation
Protein X

+
Quantification and
Wertification

Top — Down proteomics

soocrosomy N

Ks

Expressed Proteins

Bottom - Up proteomics

Kuantifikasi berasaskan label (iTRAQ, TMT) dan bebas label

MALDI-TOF MS

Cabaran utama: kekurangan protokol pengekstrakan sejagat untuk semua organisma
akuatik.
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Proteomik dalam Kajian Biodiversiti
TWO PROTEOMICS STRATEGIES ) >3 03

DISCOVERY PROTEOMICS TARGETED PROTEOMICS

Dietary
Management

\¢)

I 577.800.-012.43

Food Safety

PROTEINS
! PROTEINS l
— I Tryptic digestion
- PROTEOMICS e IR0 G2 i)
_ 206 T 3H<® I
Antibiotic STRATEGIES i Bty et =
Resistance to evaluate and Strass 1 l & PEPTIDE
farming conditions d{z::ﬂ u "? PEPTIDES l 4 - BIOMARKERS
in aquaculture | a
l SMIM or PRM (60 m‘ﬂ) ALAAMOQASLTR

= M i—

SEQUEST PEAKS

Co-funded by

the European Union Gamage et al. 2022
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Proteomik dalam Kajian Biodiversiti
Proteomics Workflow

e Detection ° Characterization

Co00eR0d
@©®®§®©9

Chromatography-based * ELISA e Gel-based
tech%niq‘:n.g * Western blotting approaches
* Protein e Mass spectrometry
microarray
Body o Sequence Analysis e Quantification ° Structural Analysis
laide
Sample Preparation -&*" |
C terminal ¢ Z |
J * :f S =
o’ E
N terminal . ¢ I I ‘ - —
PEEE - o L]
Edman . I‘C AT : =
sequencing * SILAC * X-ray
* iTRAQ crystallography

e NMR spectroscopy

Co-funded by
the European Union Gamage et al. 2022
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Metabolomik Summary of metabolomics analysis workflow
_ ~ _ _ Metabolite extraction Sample preparation Statistical analysis
Metabolomik ialah kajian sistematik ® m;n.mbial:‘oiw & metabolomics analysis &biomarker discovery
metabolit kecil dalam sampel biologi,
memberikan gambaran langsung aktiviti
biokimia dalam badan. Blood .—\
la boleh digunakan untuk Bl
membangunkan biomarker baru. - —
Urine __'
Tissue R
— @
i ®
Fecal "

Metabolites
N .

Co-funded by
the European Union

Al-Sulaiti et al. 2023
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Metabolomik

Sample preparation and extraction

* Avold environmental dunng harvesting

« Control ervironment: harvesting at the same time and
under the same conditions

* Snap-freezing in kquid nitrogen

* Enzyme quenching: completely terminate all enzyme
activities

* Standards spiked into the quenching solvent
* Grinding, isolation of cells, fast-filtraton or aspiration

Co-funded by
the European Union . 11 et al. 2021

Mass spectrometry
TOF, Orbitrap, Q, IT

Sample replication and randomization

« At least four biological replicates, preferably more

« Technical and analylic replicates are worthy of
consideration

* Randomization of samples throughout workflows
5 essential

* In large-scale studies, quality-control samples and
batch corraction are essential

® ®

lons separate
(fly or oscillate)

¥l Mass spactrometer
according to their m/2 ’ ‘ I I
A

* Saparation methods, composition of the moblle phase,
column properties and injection volume

* Motaboltes are within their range of detection

* Avoid ion suppression: diution of extracts, sonication,
filtration or centnfugation, recovery test

* Choosing ionization source and lype ol detection
mode. MS method, scan number and speed, MSIMS

and enargy for fragmentation
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n = n O s N x 2 °
Sequencing Principle For X Frines Nitrogen base
o)
. - \(\)S—j O Guanine ( \
 Pendekatan untuk menentukan jujukan o ST Bur
. ./\O Z
nukleotida dalam molekul DNA. 2 \\ig’ N urin
. . . NH,  Cytosine
la digunakan untuk memahami maklumat genetik, % (kj; Pyriiidines
mengenal pasti gen dan mutasi, dan menyokong : °\¢; o \_ Y,
penyelidikan dalam bidang perubatan, forensik, o 1°N,:“’"""°’ s ~
lusi dan bioteknologi 4 ° NS0
evolusi dan bioteknologi. \%3/ Pirimidin
| mige DA rrodno @ HO
{I'ﬁ}mﬂﬁ R/_“ N, 1 \/ |
-~ H.,-’ f o | Phosphate Ribose Nucleobase K J
.""'-. < '-_.-" '\,\___\I . g
“- T, i - H ~
4 smereed e o e
_— S . e 9 Pasangan basa:
— — ol N H-N" 5
O N o
) o v PN gprheo
- _ _ CATMCACGTAGCTATACS o. H <oﬁ‘ &
.'-I'-l-'l-LT-I'-I'r-T' -~ i | LT s :P\ O H-N (@)
Trih g GCTATCAGGCTAGETTA O o N /\ g0
$ oo N NN o= Two hydrogen bonds
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Ly Py : . - 3" N"’H ...... O 9
O"F\,—O H «N‘O\P/o
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Sugar phosphate Hydrogen bonds Sugar pl?osphate
backb bet backb
Co-funded by & AeRene nuc(lee\gsaeges AeRone J Three hydrogen bonds

the European Union Adkar-Purushothama & Perreault 2020; Rupeika et al. 2024
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Penjujukan Maxam-Gilbert

Co-funded by
the European Union

y
M

-
Sampel Polinukleotida Alkali
. Piperidine
NA kmas:e §T32) Fogfatgzse |
IU'III
-
Reagen Kimia
|
Dimetil F ik
'met ormi : Hidrazin Hidrazin + NaCl
Sulfat Asid | = r—
B - — I } (
I
I
I

Guanine Gua-:une l Thy:nme Cytosine
Adenine | Cytosine
Purin Pyrimidine

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

DNA dilabelkan
pada satu hujung
dengan P-32

Pengubahsuaian T \%
CHs

asas

Pelepasan asas ™
reaktif

Belahan helai
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Penjujukan Maxam-Gilbert

SR =TT S = ST
1 5 |
3 P=5 \ J 5'-PACGTGGTCA-3

Alkaline Phosphatase p Piperidine ‘
menghilangkan fosfat | | | |

T 7 0 b ¢

G A+G T+C c
Polynucleotide kinase 5'-PACGT 5'-PACGTG 5'-PACGTGG 5-PACGTGGT
fosfat radioaktif (P32) 5-PAC  5-PACGT §-PACG  5-PA
5 -PAC 5 -PA
3 6 eal Jase] Jeor| | Elektroforesis Gel
- e ¢ » Autoradiografi
- 6
Radioactively labelled - - ;
l - G
Denaturasi dengan - !
4| STTITTTTTTTITIT | DMSO pada suh - "
90 menjadi ssDNA ) —

Sequencing gel

Co-funded by
the European Union

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

Komponen

4 . .
Reaction Mixture

Primer Template

-
Template DNA Polymerase dNTPs Primer

i &

AdTTP @ ddCTP @ 49»

ddATP @ ddCTR @

5'm R P S R A A A N .

) ddMTPs DMNA Polymerase

~

,

dideoksinukleotida (ddNTPs)

Primer

0 O

ddCT ddGT

P
ddNTPs

‘/

N

elongation
and chain
termination

~

--—8 PENAMATAN

Co-funded by

the European Union McGovern 2015; Katara et al. 2024 Nafea et al. 2024

Tidak dapat mengikat

3 .
’ = Capillary gel
AT = separation
Laser - Detector ' of DNA
- fragments
Capillary gel
- = | j
!
- f N

o

Detection of
fluorophores

=

Sequence analysis
done by computers

Chromatograph

S
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Penjujukan Generasi Seterusnya Sample extraction| . | Fragmentation = [clusterGrowth |  O€rpihan DNA (+penyesuai)
~ (DNAorRNA) - & Adapter Ligation ~ ' melekat pada oligonukleotida
111101111 QTR /I% 1ot =N pelengkap pada sel aliran
"
] Helai terbalik disintesis,
Langkah 1: - by ‘Bridge Amplification | g kemudian DNA untai dua
Pengekstrakan porl @ " " didenaturasi, dan untai DNA
DNA Ry R @ asal dilepaskan.
Langkah 2: |“” : Helai DNA c.likuatkan.mela!lfi
. 0 ® Y, penguatan jambatan; helai itu
Penyediaan ” melipat, dan hujung bebasnya
Perpustakaan | | i | mengikat oligonukleotida
“Flow Cell [ Dis‘sociaﬂon‘] terdekat, membentuk jambatan
Langkah 3: untai dua, yang kemudiannya
dindenaturasi semula.
Penjujukan nucleotides Selepas setiap kitaran
17 S are detected penguatan, laser mengimbas sel
Langkah 4: / aliran untuk mengaktifkan label
pendarfluor pada bes
. . { nukleotida.
Analisis ‘ Sequencing by Synthesis ﬂ'

AGTACTCAGCATT

(SBS) Cahaya dikesan oleh

komputer, dan asas yang
bertindih akan menentukan

jujukan genom.

overlapping determines
the genome

Co-funded by
the European Union v, 0 2 Gillung 2019; Rupeika et al. 2024
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Prinsip Bioteknologi Marin

Co-funded by
the European Union

MARINE .
LIV IS _"'
RESOURCES -

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021

¥ E B B 5
l_'+ LY

EIODOTECHNOQOLOGY

TOOLBOX
Bioid

¢

[

N
Manct
I 1

rhnology

SERVILCES

PRODUCTS

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.
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Prinsip Bioteknologi Marin

Societal needs and challenges
( Knowledge co-design and co-creation )
Intellectual Property (IP) protecti_og,,,//

Basic
research

Ocean observation
Biodiversity studies
Sequencing, profiling
Bioassays

Industrial
scale-up

Applied
research

Cultivation/harvest

Extraction, isolation,
and characterization
Lab-scale application

*  Process and yield
optimization

* Sustainable sourcing

* Sustainable supply

* Customer acceptance
* Market analysis

* Business strategy

* Legal aspects

Aliran Kerja Bioteknologi Marin

Co-funded by
the European Union

Penerokaan dan bioprospek

Ujian makmal

Pengesahan keperluan pasaran

Reka bentuk bersama dan penciptaan
bersama

Penglibatan awam

Penskalaan pengeluaran dan
pengkomersialan

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021

Genomics
vty
Climate Connectivity
Invasives s Fisheries
. . SY. - ‘% M .
Transcriptomics 7 e - G etagenomics
& o T )
Y " A m
= S < -

Pollution

Seascape

Adaptation Management

Epigenomics
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Prinsip Bioteknologi Marin

1. Sampling at low tide 7 2. Liquid biopsy 3. Multi-omics approach
in different ecosystems

A Metagenomics

~ = Epigenomics
_ ‘“@-'\- S Glycomics | -
. 1 .’5:“- Transcriptomics
e 4. Mussel responses to 1
~ challenging ecosystems
Centrifugation \
e / e Higher Lower
| “! glucosamine metabolism
| \ ] levels
U v
H | hati
o S, [Momeinen | [ ety
p DNA bacteria

Co-funded by
the European Union

Coastal Wiki 2016; Rotter et al. 2021
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Pengesanan kepelbagaian berasaskan mikrosatelit

Elektroforesis Gel Poliakrilamida

1 2 3
W ¢
& & €J Biological samples
e g / . _‘/, o ._/
— sl —
DNA ISOLATION
PCR (1/2) Specific primers
1
L e ekl LLL
00 0 E— [ 0 Linked locus
B 1 0 0 B 00 O
00 1 — [ 0 2
nee NO0 e
00 0 C— [ 0 00 0
00 O E—— 0 0 ) 0
3 00 0 C— 0 0
00 U —— 0 0 0 MW
00 ) C— 0 ﬂfaﬂdﬂfﬂ 1 — 2 _ 3
00 0 E—— 0 0§ 00 @
—
nEa 00D E e | —
PCR (2/2) Restrictive synthesis &
ELECTROPHORESIS (e.g.. AmpliTaq Gold) [ —
===
Larger DNA J_L i |
| . .
Shorter DNA r—
.J
@ | —

Co-funded by
the European Union

Dorado et al. 2015; Marwal & Gaur 2020

Elektroforesis Kapilari

ACGGA

CGA

A

Ad A

apoyied
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time
capillary
migration direction
« \
detector II
°
: ©
N/ ./
source vial destination vial
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NN, high
_AA P —
— PT—
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— S E—
Tow —
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Teknologi Pengekodan Bar
02 DNA dalam Pengenalpastian

Spesies dan Analisis
Biodiversiti
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Penerokaan Biodiversiti Marin

1. Collect DNA from environment 2. Extract eDNA from sample
(e.g. water, soil, air)

N

] -,\-‘/

Environmental sample eDNA in buffer

B —= r

Invertebrates

\

Option 1: Targeted detection of a single species Option 2: Targeted community detection (DNA
(qPCR) metabarcoding)

Co-funded by
the European Union

Nolan et al. 2024
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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.

@ o Illllilli

Specimen collection PCR amplification

Processing of tissue  DNA extraction DNA sequencing Data analysis and validation

Co-funded by
the European Union

Valentini et al. 2009; Suriya et al. 2020

Sampling
in the field
(soil, water, etc.)

DNA amplification
with universal
primers

High throughput

parallel
pyrosequencing

N

Reference
database

B

Species identification
via DNA barcoding

Species list
Biodiversity gpecies l.wc'hness
lescription impson's index
Shannon's index
etc.

4

TRENDS in Ecology & Evolution
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SYSTEMS

Penerokaan Biodiversiti Marin

Animals Cytochrome c oxidase * Located in mitochondrial DNA
subunit! (COl) (MDNA)
+ Standard marker for animal DNA
barcoding
Plants * Ribulose-1,5-biphosphate |* rbclL and matK are in the
carboxylase large subunit chloroplast DNA (cpDNA)
(rbel) * rbclis widely used for its broad
- Ths 18 & legacy vasion of BOLD The hew vectson 4 of BOLD Systesns in avalabie 8t
* Maturase K (matk) utility across plant taxa.
* matK shows greater variation than
. . . T Public Data Portal ) Barcode Index Numbers:
rbc Ll maklng It usEfu" fDr specles- g A data retrieval interface that allows for = A searchable database of Barcode Index
. e . - searching over 1.7M public records in BOLD Numbers (BINs), ence clusters that closel
level identification. — =]/ G kot snarcs e beeirg: ok ot — |||/ soprorinate species. :
limited to, geography, taxonomy, and depository.
Fungi Internal transcribed spacer |Located between the 185, 5.8S, and
(ITS) region 28S ribosomal RNA genes farifiaion Sismiay
Bacteria |16S ribosomalRNA (16S Part of the bacterial ribosomal DNA. Tasonomic Leve  Tanon Assigament  Pacement 00 5 s
Phylum Artheopoda 100 pe
rHNA} Class nsocta 100 ; 1029
Order Diptera 100 5 ai
Family Drosophilidae 100
Display option:  Tep20 8
Phytum Class Ovder Family Genus Species Subspecles Simiarity (%) Status
Arthropoda Insecta D?mn Drosophilidae Drosophia melanogaster 100 Published
Py ser e O A T T S I et
Co-funded by b o e e o S i e e i it 2‘:&::2.'?;

the European Union Mahadani et al. 2016
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Penerokaan Biodiversiti Marin

D-Loop Small ribosomal RNA

Large
- w.ribosomal RNA

ND1

ND2

cor \ ATPasesubunit8
ATPasesubunité

Co-funded by
the European Union

Bhadury 2016

Large scale sediment sampling

Mucleic acid extraction
across marine environments

globally during biodiversity surveys from sediments
Extraction and photo- l
vouchering of marine Amplification of
nematode specimens markers such as 185
rANA or COI

|

DNA barcoding of vouchered
specimens based on 185
rRNACOI

High-throughput
sequencing in NGS

\ — —

Submission of DNA barcode and NGS

sequences to public databases and populating
databases with global coverage

Analysis of generated sequences using robust
bioinformatics platform

¥

Elucidation of marine nematode
community structure




 PengekodanBarDNA
SustainaBlue
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How DNA Barcoding works

DNA Barcode
Unigue Identifier

Co-funded by
the European Union

https://lyoutu.be/HpRHhIbDFd8?si=ESU8z4tHc6F_bxb7
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Aplikasi Omik dan

03 Pengekodan Bar DNA dalam

Pemuliharaan, Perikanan,
dan Bioprospeksi




B

SustainaBlue _

Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Stressor Coral species Microbial response Source
Thermal Acropora muricata Shift towards Verrucomicrobiae- @ Lee et al. (2015)
changes and a-Proteobacteria-dominated
community
Pollution/ Orbicella faveolata, Increase in bacterial diversity Morrow et al.
proximity to Porites astreoides; (2012); Klaus
shore Orbicella annularis et al. (2007)
Pathogens Diploria strigosa, Increase in a-Proteobacteria, Cardenas et. al.
Siderastrea siderea; decrease in - and (2012);
Orbicella faveolata y-proteobacteria; increase in Sunagawa et al.
diversity and Rhodobacterales (2009)
Eutrophication Acropora hemprichii | Increase in diversity Jessen et al.
(2013)
Salinity Fungia granulosa Increase in abundance of Rothig et al.

Co-funded by
the European Union

Roitman et al. 2020

Rhodobacteraceae

| (2016)

Kepekaan mikroorganisma dan
kKeupayaan 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.
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

sl finciion Hipotesis Rivet
@ S AN Biodiversiti dalam ekosistem mewujudkan
§ = !C ;Qﬂ:ngnmﬂ Diverse, resiient ' redundansi dan pelengkap berfungsi kerana
F: - bilangan niche ekologi yang terhad yang tersedia.
% - NN
:j;" b e Y] Oleh kerana fungsi yang bertindih, ekosistem
g “ yang kaya dengan biodiversiti cenderung lebih
= ,V\ , —  Mondere unrecionnt berdaya tahan terhadap perubahan — kehilangan
r— BB An ecosystem satu atau dua spesies tidak akan memberi kesan
b ketara kepada keseluruhan ekosistem.

a microbes’ function

> X000 000 45V Struktur dan fungsi mikroorganisma dalam

™ Holobiont function ' Haalty ' holobiont karang boleh mencerminkan peranan
- N\ AN setiap spesies dalam sistem yang sangat
pelbagai.
Mikrobiom karang juga boleh mengalami
_ tekanan persekitaran dan bertindak balas
Holobiont function 1 terhadapnya — yang membawa kepada
Microbial diversity e pengurangan kepelbagaian dan penurunan daya
tahan perumah karang.

> |

'

Coral holobiont resilience

! """ Diseased

Co-funded by
the European Union

Roitman et al. 2020
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

16S sequencing Metagenomics Metatranscriptomics Enikaniient e ral T Open water

“Who is there?” “What can they do?” “What are they doing?” | I
Sample type Coral Fish Marine microbiome Marine microbiome

Nucleic acid
16S purification DNA RNA
| | I ' [
region
: PPN Metagenomic Metabarcodin Metatranscriptomic
sequencing g g >
: Genomic Functional Taxonomic classification Community activity
DNA fogion DNA RNA analysis profiling - (bacteria, Gene exprassion
Population archae symbiodiniaceae,
Advantages: Advantages: Advantages: genaomics eukaryota, coral host)
Relatively inexpensive Assessment of entire holobiont Information on realized function,
Phylogenetic data Information on functional potential gene expression, response 10 . .
changes Pelbagai Pendekatan Omik Dan Kod bar DNA boleh
Disadvantages: Disadvantages: _ o . ] o ) _
Low phylogenetic resolution Large amount o host genetio Dlsf::l:?czyg::;ens . digunakan untuk menganalisis biodiversiti mikrobiom
Poor information on material can swamp microbia I { . . . .
sl R Sl a developing field karang sebagai strategi untuk mengenal pasti kesihatan

terumbu karang.

Co-funded by
the European Union Roitman et al. 2020; Belser et al. 2023
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Co-funded by
the European Union

A Multimarker Approach to Identify Microbial Bioindicators for Coral
Reef Health Monitoring—Case Study in La Réunion Island

Pierre-Louis Stenger2 0 . Aline Tribollet® ™ . Francois Guilhaumon® . Pascale Cuet® " . Gwenaelle Pennober® .

Philippe Jourand®

Received: 3 October 2024 / Accepted: 11 lanuary 2025
© The Author(s) 2025

Abstract

The marine microbiome arouses an increasing interest, aimed at better understanding coral reef biodiversity, coral resilience,
and identifying bicindicators of ecosystem health. The present study 1s a microblome mining of three environmentally con-
trasted sites along the Hermitage fringing reef of La Réunion [sland {(Western Indian Ocean). This mining aims to identify
bioindicators of reef health to assist managers in preserving the fringing reefs of La Réunion. The watersheds of the fringing
reefs are small, steeply sloped, and are impacted by human activities with significant land use changes and hydrological
modifications along the coast and up to mid-altitudes. Sediment, seawater, and coral rubble were sampled in austral summer
and winter at each site. For each compartment, bacterial, fungal, microalgal, and protist communities were characterized
by high throughput DNA sequencing methodology. Results show that the reef microbiome composition varied greatly with
seasons and reef compartments, but variations were different among targeted markers. No significant variation among sites
was observed. Relevant bioindicators were highlighted per taxonomic groups such as the Firmicutes:Bacteroidota ratio
(8.4%:7.0%), the genera Vibrio (25.2%) and Photobacterium (12.5%) dominating bacteria; the Ascomycota:Basidiomycota
ratio (63.1%:36.1%), the genera Aspergillus (40.9%) and Cladosporium (16.2%) dominating fungi; the genus Ostreobium
(81.5%) in Chlorophyta taxon for microalgae; and the groups of Dinoflagellata (63.3%) and Diatomea (22.6%) within the
protista comprising two dominant genera: Symbiodinium (41.7%) and Pelagodinium (27.8%). This study highlights that the
identified bioindicators, mainly in seawater and sediment reef compartments, could be targeted by reef conservation stake-
holders to better monitor La Réunion Island’s reef state of health and to improve management plans.

Keywords Microbiome - Bioindicators - Fringing coral reef - La Réunion Island

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.

- la tidak terhad kepada bakteria, tetapi
juga termasuk kulat, alga, dan protista.
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

Co-funded by
the European Union

( St Pierre )

Stenger et al. 2025
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\\ Copacabana
Livingstone S

* Seawater (SW)

Coral rubble (CO)

Sediment (SD)

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.
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang
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Co-funded by
the European Union

Stenger et al. 2024

C Phyla

Fusobactariala
Baririrniolee_SaMand_ciaus
Myusoaceoia

Planciormyceiota
Pralsabactana
BAR324_cladaMarine_group_B

Genara
Actibaciarium Parasphingopyxis
Aesiuaribacier Pelagibiug
Ahrernsia Photabactenium
Miiglagiecola Shimia
Alikangieila Ephingorhabdus 0.0084
AREIOMEnas Thalassoialea
Cegratishimia Thishabkphius
Fesrimanas Tistlia 00004
Filomicrobium uncidiured
KIBSA_clate Wibrio
Kiloniella Woesala oneed
Mautala

Keputusan

_ AR

~ Subgroup_10 R 1.0e-03
wncultured ap.1 | I 1.3e-04
uncultured sp.2 | [ ] 9.5e-05
. wnciiliured sp.3 4 - 1.8e-03
Acdobacteriol - ncullured sp.4 | . 9.5e-05
wncultured sp.5 4 ] 9505
uncultured sp.6 [ ] 3704
— unculiured sp.7 - [ ] 3 Ge-04
Bactercidota —— Zeaxanthinibacter | [ 2.1e-03
Caldalkalibaciius sp.1 1 3.7e-06
Eirmicutes - —odalkaibacilus sp.2 | I 1305
Caldalkalbacillus sp.3 B 105
Caldalkalbacillus sp4 | I 3.7e-06
~ Propionigenium sp.1 < [ 5. 2e-04
Propionigenium sp 2 { [ 1.6e-03
Fusobacleriols - Propionigenivrn sp.3 { [N 9.5e-04
I Prapionigenium sp.4 { [N 29004
- Propioniganium sp.4 N =03
hywococcota uncultured sp.7 B :e04
~ Photobacterum sp.1 B Goe04
Apstuaribacier sp.1 - N -3
Pholobacterium sp.2 - I 3.4e-03
Ahrensia ] A.0e-03
Cognatishimia sp.1 | B iGe03
Protechacteria - Photobactarium sp.3 ] 7.9e-04
Cognatishirmia sp.2 | ] 2.9e-03
Phclobacterium sp.4 | B iseos
unculiured sp.& [ 5.2e-03
Filamicrabiurm 4 - 4.8e-03
= Agstuaribacler $p.2 | B iren
I Summer ¢ <1 0 1 2
H Winter kg 2FoldChiangs

« 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.
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

A 1.00 - Phyla C Phyla A ) c Digymellaceae 1
/B re———— N Aumm" R
E . .ﬁ.ﬂmymﬂa - e “d illus 1
Asperg
E . Basidiomycoda 1 Cladocporium cp.1 1
E 0.75 - ) i 1 o Cladosporium sp.2
= . Chyiridicmycota = X > [ Aspergiius baamensis 1
= ( 2 \ ' Aurecbasidium Jeucospermni
B f ’ 2 'l { ! % . CI ‘ 2 I 3 um
5 0.50 4 D 7 = / Ascomycola — Mycosphaerells fassiana
= 4 .a 8 = 2 Pariconis byssoldes -
£ # : - N Rhinocladiela simils sp.1 1
ﬁ o ‘ - Rhinociadiella simils sp.2 4
o ‘ =~ Simpiiciium lanosonveum sp.1
% 7 < . " — gy gy il i Simpiiciium lanosoniveum sp.2 ]
/ o — Ei EEEE . Wﬂmmmfﬂ ] -
J f — IR LR NSV Unidentified sp.1 4
E u‘-ﬂﬂ L] L} L) ) ) ) mnm s | = \ i /' —_ =| :3§E z u‘. i sp'z n -
‘ / e H i : P ccrsesmias
B 1.00 1 Aspergillus p —_— SIESCEE Mu:m :gz ] =
= Candida S T e weo Saw Malasseziaceae sp.3 146
Chagtamiurm — > - - Malasseziaceae sp.d | 7.51e-11
E 075 1 ' B B A — CO vs. SD Malasseziales sp.1 1.99¢-08
2 Cladosporium z % 8 117 species Malasseziales 5p.2 | (N 6.30e-05
= ) D P <DOSAFC I Basidlomycota - Fomitopsis pinicola | l& ] 3.66e-13
g Diaparthe ) Malgssezia anmsiokel | IR 1.01e-04
.50 - DEDOTE Malassezia dermatis B= 5.840-06
g Leptospaor Malsssozia sympodials {1 N 1.9%e-08
'g Mycosphaerella Sporobolomyces roseus | 1.266-04
Panicili cai Stengmatomyces halophius 1.47«-03
‘% 025 4 n cindmon Wallemis canadensis | 5.99¢.06
i Pariconia A | 8-CO v v
2 - B Summer o ARy SO
Rhinocladialla FoldC (]
. . minoct o] 5-sw — S
o 000 ! ! I ] ] ] Simplicillium = | s-sD SD vs, SW
S-CO S-SwW S-SD W-CO W-SW W-SD Other x| w-co Ao
| . I . ! ® w_sw
summer winter W-SD

Keputusan
ASV kulat merentas musim:
 Musim panas: Aspergillus, Cladosporium
 Musim sejuk: Periconia, Simplicillium
Co-funded by Bioindikator yang berpotensi:
the European tnion  stenger et al. 2024 Aspergillus, Cladosporium, dan Nisbah Ascomycota-ke-Basidiomycota
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Analisis Mikrobiom Karang sebagai Penunjuk Kesihatan Terumbu Karang

2

=
-
&n

2

o
pa
en

-
'

=
'

Relative abundance in percent j  Relative abundance in percent I
= o = = o
& 3 o 2 B2

S

L

S-CO S-SD W-CO W-SW W-SD

1
summer

Co-funded by
the European Union

Stenger et al. 2024

Phyla
hy C Phyla

Chlorophyta
Ochrophyta
Glaucophyta 21

Rhodaphyta

Genera

e i

5D vs. SW

Acetabularia b5 S
Blastophysa

Chlaralla
I::Iu:h-n::a||:||n'|::|5:I|:ah-|:rl’"j

Dstracbium /

Keputusan

« Genus dominan: Ostreobium

Bryopsis D focus on Chiorophyta

Phaeophila | \
LH"I'-E. 1 ",\\ - - ”“

. -
Utvella o /

CO vs. SD
0 spacies
Foy =004 & FG 3

 Tiada perbezaan ASV yang ketara ditemui merentasi keadaan, petak, atau musim
— menunjukkan bahawa komuniti mikroalga agak stabil di bawah keadaan yang

berbeza-beza.
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Q 1.00 4 th'la C PhY!a
; Apicomplexa
E. Cercozoa A C
0.75 - ]
s Ciliephora . Apiompiexa wm":’: -
§ S Cisophora . uncultured Hypolnlzm cliate =
_E 0.50 Dinoflagellata ool 1 ' uncultured IN2411 o'l:f: -=
E mhmidaa i wmmm; —
$ o- ;2:?‘” . -087 Diatomea - s.cr:w'wu:z !
. - 1 ariophyosae
g Peronosporomycetes S a— gl Wmﬁ{;fé !
- Protalveolata 3 Eg %i—g g 50888_0300&989:1
- o =1 A e == W
= A i ] : Rt
Genera i * W 500 B Bmtiodonm o E
% Alexandriu = Dioclagstels - e
axE m A m
2 o v ; condion iy ——
3 T [&] 5=ca “ e oo so2 |
= Pelagodinium e = | s-sw ; Gymncdiniphycidae g
g Peridiniales \ . A -5 B ————r R
2 M- of \ |* W-CO Protaveolats  Dinovarax pyriarmis )
m Proroc 2-10 1t 2
2 025, Pyramidodinium - W=y . Summer REphange
T o W-SD . Winter
o Symbiodimium ) ‘
o
0.00 ! .
S-CO S-SW S-SD W-CO W-SW W-SD
| y I, ’ )
~ summer winter Keputusan
Kumpulan dominan: Dinoflagellata — termasuk Cochlodinium, Plagodinium, dan

Symbiodinium
*Variasi ASV bermusim:
Musim panas: Diatomea, Margalefidinium
Stenger et al. 2024 * Musim sejuk: Symbiodinium, Pyramidodinium

Co-funded by
the European Union
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Integratif berasaskan GIS
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Sistem Geografi

T

- g
v

Bunldlngs data

j*

Vegetatuon data

=
.

Integrated data

Co-funded by
the European Union

National Geographic Education

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.

la 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.
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- Peta Berasaskan Kertas

Evolusi Sistem Geografi Penggunaan peta fizikal untuk mewakili data alam
sekitar.
Had: Tidak dinamik, tidak boleh dikemas kini dengan
fp s osatvern gor Lo sy s bocs < memaend cepat dan biasanya hanya digunakan oleh pakar.
information information information information

- 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.

o e Dioksl mepe S i Ease to collect and use Orang awam boleh melihat data, tetapi belum dapat
Manual drawn Geodatabase B il menyumbang.
maps Desktop GIS Mobile GIS for Public access ] L ] .
Manual analysis _Mapping of Active public Akses data bertambah baik, tetapi interaksi masih
pollutants Bisesinent sehala (baca sahaja).
etions | SWows eavironmaen - 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.

Co-funded by
the European Union

Sadeghi-Niaraki et al. 2020
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Evolusi Sistem Geografi

Paper map-based
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Digital geographic
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information Information

Manual analysis

Web/mobile

environmental

information

Moblle GIS for

mapping of
environmental
poliutants

Location-based
services

Ubiquitous
environmental
information

Ease to collect and use
Context-awareness

Public access

Active public
participation

Seamless indoor-
outdoor environmental
data collection
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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 loT
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.
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https://lyoutu.be/1ZnTczcikOY?si=wD17lecotT8BaMAg
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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, LIiDAR, Scatterometer, Altimeter, radar HF,
SONAR.

Aplikasi: Pengesanan kapal, pemetaan gelombang lautan dan
arus, pemantauan pasang surut dan paras laut, pemetaan dasar
laut (batimetri).
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Penyepaduan Omik dan GIS Menggabungkan GIS, Remote Sensing, dan Omics

Omik (cth, metagenomik) mengkaji DNA keseluruhan

Buildings

= S ' Roads, rivers
Land parcels
Elevation data

Satellit2 image data

nstp - fferww. gis com/whatisgisiwhyusegis html

Underlying geograp

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
ternadap perubahan persekitaran (cth, suhu laut,

pencemaran, kemasinan).
hic space el - Dapatkan pandangan kritikal tentang peranan

biodiversiti dalam kitaran biogeokimia, seperti kitaran
karbon dan nitrogen.

Co-funded by
the European Union

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.
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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.

y

Co-funded by
the European Union
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