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KATA	PENGANTAR	
	

Alhamdulillah,	 puji	 syukur	 atas	 limpahan	 nikmat,	
taufik,	rahmat	dan	hidayah	Tuhan	Yang	Maha	Esa	sehingga	
kami	 dapat	 menyelesaikan	 buku	 yang	 berjudul	
“Mikroorganisme:	 Inovasi	 Bioteknologi	 untuk	 Kehidupan	
Berkelanjutan”.	Buku	ini	mengkaji	tentang	mikroorganisme	
yang	 memiliki	 peran	 strategis	 dan	 inovatif	 untuk	
mendukung	 kehidupan	 yang	 berkelanjutan.	 Tantangan	
lingkungan,	ketahanan	pangan,	dan	kesehatan	masyarakat	
di	 era	 globalisasi	 menuntut	 adanya	 solusi	 inovatif	 yang	
berkelanjutan.	Hasil	 riset	dan	kajian	menunjukkan	bahwa	
mikroorganisme	 yang	 berukuran	 mikroskopis	 dapat	
menjawab	 tantangan	 tersebut.	 Peranan	 mikroorganisme	
yang	 semakin	 luas	 baik	 dari	 bidang	 pertanian	 hingga	
kesehatan	 manusia	 dapat	 menjadi	 solusi	 inovatif	 bagi	
kehidupan	yang	berkelanjutan.	

Buku	 ini	 hadir	 untuk	 menjembatani	 adanya	
kesenjangan	 antara	 pemahaman	masyarakat	 luas	 dengan	
perkembangan	ilmu	pengetahuan	bioteknologi	yang	pesat.	
Adapun	 konsep-konsep	 ilmiah	 yang	 kompleks	 berusaha	
penulis	sajikan	secara	sistematis,	komprehensif,	dan	mudah	
dipahami	 oleh	 berbagai	 kalangan,	 mulai	 dari	 mahasiswa,	
akademisi,	 peneliti,	 praktisi	 industri,	 hingga	 masyarakat	
umum	yang	memiliki	ketertarikan	terhadap	dunia	sains	dan	
teknologi.	 Penulis	 berharap	 buku	 ini	 dapat	 menjadi	
referensi	yang	bermakna	dan	menginspirasi	bagi	pembaca	
sehingga	 dapat	 memanfaatkan	 potensi	 mikroorganisme	
secara	 bijaksana,	 etis,	 dan	 bertanggung	 jawab	 demi	
terwujudnya	kehidupan	yang	berkelanjutan.		
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Penulis	menyadari	penyelesaian	buku	ini	tidak	lepas	
dari	dukungan	dan	kontribusi	berbagai	pihak.	Oleh	karena	
itu,	 penulis	 mengucapkan	 terima	 kasih	 kepada	 seluruh	
pihak	 yang	 berkontribusi	 serta	 memberikan	 saran	 yang	
berharga	 selama	 proses	 penulisan.	 Penghargaan	 juga	
penulis	sampaikan	kepada	keluarga	atas	dukungan	dan	doa	
hingga	selesainya	buku	ini.	Penulis	menyadari	bahwa	karya	
ini	masih	 jauh	 dari	 sempurna,	 oleh	 karena	 itu,	 kritik	 dan	
saran	 yang	membangun	 dari	 pembaca	 sangat	 diharapkan	
demi	penyempurnaan	pada	edisi-edisi	berikutnya.	Semoga	
buku	ini	bermanfaat	bagi	perkembangan	ilmu	pengetahuan	
serta	 dapat	menjadi	 amal	 jariyah	bagi	 penulis	 dan	 semua	
pihak	yang	berkontribusi	dalam	kepenulisan.	
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BAB	1	
PERAN	FUNDAMENTAL	

MIKROORGANISME	DALAM	
EKOSISTEM	

	
	
1. Pendahuluan	

Mikroorganisme	 dikenal	 sebagai	 kelompok	
organisme	 berukuran	 mikroskopis.	 Kelompok	
mikroorganisme	 memiliki	 karagaman	 morfologi,	 fisiologi	
serta	 fungsi	 ekologis	 yang	 sangat	 luas	 tersebar	hampir	di	
seluruh	 habitat	 yang	 mendukung	 kehidupan	 di	 bumi.	
Kelompok	 mikroorganisme	 tersebut	 meliputi	 arkea,	
bakteri,	 fungi,	 aktinomiset,	 alga	uniseluler,	 protozoa	 serta	
virus	yang	berperan	fundamental	dalam	menjaga	stabilitas	
biosfer	melalui	keterlibatannya	pada	hampir	seluruh	proses	
biologis	 dan	 biogeokimia	 planet	 (Madigan	 et	 al.,	 2019).	
Struktur	 mikrooganisme	 dapat	 dalam	 bentuk	 uniseluler	
maupun	 multiseluler	 yang	 berinteraksi	 intraspesies	
maupun	 antarspesies	 membentuk	 komunitas	 ekologis.	
Interaksi	ini	juga	dipengaruhi	oleh	faktor	lingkungan	serta	
organisme	inang	tempat	mereka	berasosiasi.	

Mikroorganisme	 adalah	bentuk	 kehidupan	 tertua	di	
bumi,	 dan	 mereka	 telah	 berevolusi	 untuk	 menjalankan	
fungsi-fungsi	 penting	 yang	 menopang	 keberlangsungan	
biosfer.	 Sel	mikroba	pertama	hidup	 antara	 3,8	 hingga	4,3	
miliar	tahun	yang	lalu,	sementara	bumi	berusia	sekitar	4,6	
miliar	tahun	(Madigan	et	al.,	2019).	Atmosfer	bumi	selama	
2	miliar	tahun	pertama	bersifat	anoksik	(tanpa	O2),	namun	
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terdapat	 gas	 nitrogen	 (N2),	 karbondioksida	 (CO2)	 serta	
beberapa	 gas	 lainnya	 (Madigan	 et	 al.,	 2019).	 Hal	 ini	
menyebabkan	hanya	mikroorganisme	dengan	metabolisme	
anaerob	yang	mampu	bertahan	pada	kondisi	tersebut.	

Satu	 miliar	 tahun	 setelah	 pembentukan	 bumi,	
mikroorganisme	 fototrof,	 yaitu	 mikroorganisme	 yang	
memperoleh	energi	dari	cahaya	matahari,	mulai	berevolusi.	
Fototrof	 pertama	 bersifat	 anoksigenik,	 yaitu	 tidak	
menghasilkan	 oksigen,	 seperti	 bakteri	 belerang	 ungu	 dan	
belerang	 hijau	 (Madigan	 et	 al.,	 2019).	 Sementara	 fototrof	
oksigenik	 seperti	 Cyanobacteria	 berevolusi	 hampir	 satu	
miliar	 tahun	kemudian	 (Madigan	et	 al.,	 2019).	Kehidupan	
multiseluler	 mulai	 berevolusi	 setelah	 kondisi	 atmosfer	
bumi	 teroksigenasi,	 di	 mana	 kehidupan	 tumbuhan	 dan	
hewan	baru	muncul	 selama	sekitar	 setengah	miliar	 tahun	
lalu.	

Konsep	 keberadaan	 mikroorganisme	 dalam	
perkembangan	 ilmu	 mikrobiologi	 modern	 telah	
berkembang	 dari	 mikroorganisme	 sebagai	 organisme	
individual	 menuju	 pemahaman	 bahwa	 mikroorganisme	
merupakan	 bagian	 integral	 dari	 suatu	 sistem	 biologis	
kompleks.	 Konsep	 tersebut	 dikenal	 dengan	 istilah	
mikrobiota,	 mikrobiom	 dan	 holobiont.	 Mikrobiota	
merupakan	 kelompok	 mikroorganisme	 yang	 hidup	 pada	
suatu	habitat	tertentu,	sedangkan	mikrobiom	merupakan	
seluruh	 komunitas	 mikroorganisme	 beserta	 materi	
genetiknya	 (Berg	 et	 al.,	 2020).	Adapun	konsep	holobiont	
menggambarkan	 organisme	 inang	 beserta	 seluruh	
mikroorganisme	 simbion	 yang	 hidup	 berasosiasi	
dengannya	 sebagai	 satu	 kesatuan	 biologis	 yang	 saling	
memengaruhi	 secara	 fungsional	 dan	 evolusioner	 (Berg	 et	
al.,	 2020).	 Pendekatan	 ini	 menegaskan	 bahwa	
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mikroorganisme	tidak	hanya	sebagai	penghuni	pasif	suatu	
habitat,	 namun	 merupakan	 komponen	 aktif	 yang	
mempengaruhi	 fungsi	 fisiologis,	 adaptasi,	 dan	 kebugaran	
organisme	lain	maupun	ekosistem	secara	keseluruhan.	

Pemahaman	 tersebut	 mengungkap	 kajian	
mikroorganisme	 yang	 multidisiplin	 meliputi	 ekologi,	
evolusi,	 bioteknologi,	 kesehatan	 lingkungan	 hingga	
perubahan	 iklim	 global.	 Sehingga,	 kajian	mikroorganisme	
tidak	 lagi	 terbatas	 pada	 kajian	 taksonomi	 dan	 fisiologi	
dasar.	Mikroorganisme	dalam	konteks	ini	berperan	sebagai	
“arsitek	 tak	 kasat	 mata”	 yang	 mempengaruhi	
keberlangsungan	kehidupan	di	bumi.		
	
2. Keanekaragaman	Mikroorganisme	di	Ekosistem	
Bumi	
Mikroorganisme	 merupakan	 salah	 satu	 bentuk	

keanekaragaman	 biodiversitas	 terbesar	 di	 bumi	 dengan	
variasi	 taksonomi,	 fisiologi,	 metabolisme,	 serta	 fungsi	
ekologis	 yang	beragam.	 Setiap	kelompok	mikroorganisme	
meliputi	 bakteri,	 arkea,	 fungi,	 alga	mikroskopis,	 protozoa,	
dan	 virus,	 masing-masing	 memiliki	 karakteristik	 biologis	
dan	ekologis	unik.	Arkea	dan	bakteri	merupakan	kelompok	
prokariot	 yang	 memiliki	 morfologi	 yang	 serupa,	 namun	
berbeda	 secara	 filogenetik	 dan	 biokimiawi.	 Protozoa	 dan	
fungi	merupakan	eukariot	mikroskopis	dengan	struktur	sel	
yang	 lebih	 kompleks,	 sedangkan	 virus	merupakan	 entitas	
aseluler	 yang	 hanya	 dapat	 bereplikasi	 di	 dalam	 sel	 inang	
hidup.	

Mikroorganisme	 memiliki	 adaptasi	 fisiologis	 yang	
tinggi	dengan	distribusi	habitat	yang	luas.	Mikroorganisme	
dapat	 ditemukan	 hampir	 pada	 seluruh	 habitat	 di	 bumi,	
meliputi	udara,	air,	tanah,	jaringan	organisme	hidup,	hingga	



4	

habitat	ekstrem	seperti	mata	air	panas,	sedimen	laut	dalam,	
gletser,	 danau	 asam,	 gurun,	 dan	 kerak	 bumi	 bawah	
permukaan.	 Mikroorganisme	 yang	 memiliki	 kemampuan	
adaptif	untuk	bertahan	hidup	pada	kondisi	ekstrem	dikenal	
sebagai	ekstremofil,	di	mana	adaptasi	dapat	terjadi	melalui	
modifikasi	genetik	dan	fisiologis	tertentu	(Marzban	&	Tesei,	
2025).	

Mikroorganisme	 secara	 kuantitatif	 merupakan	
organisme	 dengan	 kelimpahan	 tinggi	 di	 planet	 ini.	 Sel	
mikrooganisme	di	bumi	diperkirakan	mencapai	sekitar	2	×	
10³⁰,	 yang	 mewakili	 proporsi	 besar	 biomassa	 global	 dan	
menyimpan	 sebagian	 besar	 karbon,	 nitrogen,	 fosfor,	 dan	
materi	 genetik	 biosfer	 (Madigan	 et	 al.,	 2019).	 Biomassa	
mikroorganisme	 menjadi	 salah	 satu	 reservoir	 utama	
nitrogen	dan	fosfor	di	biosfer,	di	mana	pool	unsur	hara	pada	
mikroorganisme	 dapat	 melampaui	 gabungan	 biomassa	
tumbuhan	 dan	 hewan,	 sehingga	 menegaskan	 perannya	
yang	 dominan	 dalam	 siklus	 biogeokimia	 global	 (Xu	 et	 al.,	
2013).		

Faktor	 lingkungan	 seperti	 pH,	 suhu,	 salinitas,	 kadar	
oksigen,	 kelembapan,	 tekanan	 osmotik,	 dan	 ketersediaan	
nutrien	 dapat	 mempengaruhi	 keanekaragaman	
mikroorganisme	 di	 suatu	 habitat	 (Madigan	 et	 al.,	 2019).	
Perubahan	 kecil	 pada	 faktor-faktor	 tersebut	 dapat	
menyebabkan	pergeseran	dalam	komposisi	komunitas	dan	
fungsi	metabolik	mikroorganisme	.	Oleh	karena	itu,	struktur	
komunitas	 mikroorganisme	 di	 suatu	 habitat	 umumnya	
digunakan	 sebagai	 indikator	biologis	 terhadap	perubahan	
lingkungan	dan	gangguan	ekosistem.	

Aktivitas	mikroorganisme	juga	mampu	memodifikasi	
habitatnya	 secara	 signifikan	 melalui	 proses	 metabolisme,	
selain	dipengaruhi	oleh	lingkungan.	Salah	satu	contoh	yaitu,	
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aktivitas	 respirasi	 mikroorganisme	 aerob	 dapat	
menurunkan	konsentrasi	oksigen	pada	lingkungan	perairan	
eutrofik	 dan	 menyebabkan	 terbentuknya	 zona	 hipoksia	
yang	 berdampak	 pada	 kematian	 organisme	 akuatik	
(Rabalais	et	al.,	2010).	Fenomena	ini	menunjukkan	bahwa	
mikroorganisme	 juga	 aktif	 membentuk	 dan	
mentransformasi	lingkungan	habitatnya	selain	beradaptasi	
terhadap	lingkungan.	

Tanah	merupakan	salah	satu	habitat	paling	kompleks	
di	biosfer,	dengan	komunitas	mikroorganisme	yang	sangat	
padat	 dan	 beragam.	 Tanah	 subur	 sebanyak	 satu	 gram	
memiliki	lebih	dari	10⁹	sel	mikroorganisme	dengan	ribuan	
spesies	 berbeda	 (Roesch	 et	 al.,	 2007).	 Mikroorganisme	
tanah	 mencakup	 bakteri,	 fungi,	 arkea,	 aktinomisetes,	
protozoa,	 dan	 virus	 yang	 hidup	 dalam	 berbagai	
mikrohabitat	seperti	rizosfer,	bulk	soil,	agregat	tanah,	dan	
detritus	organik	(Asril	et	al.,	2024).	

Komunitas	mikroorganisme	tanah	memainkan	peran	
penting	 dalam	 ekosistem	 melalui	 keterlibatannya	 dalam	
dekomposisi	 bahan	 organik,	 mineralisasi	 unsur	 hara,	
pembentukan	 struktur	 tanah,	 serta	 pengaturan	 siklus	
karbon	 dan	 nitrogen	 (Asril	 et	 al.,	 2024).	Mikroorganisme	
tanah	 melalui	 aktivitas	 enzimatik	 dapat	 menguraikan	
residu	 organik	 kompleks	 seperti	 lignoselulosa,	 protein,	
lipid,	 dan	 polisakarida	 menjadi	 senyawa	 sederhana	 yang	
dapat	dimanfaatkan	kembali	oleh	tumbuhan	dan	organisme	
lain	(Anwar	et	al.,	2026).	Mikroorganisme	dengan	demikian	
bertindak	sebagai	penghubung	utama	antara	bahan	organik	
mati	dan	ketersediaan	nutrien	dalam	tanah.	

Keanekaragaman	 mikroorganisme	 tanah	 mencakup	
dimensi	 taksonomi,	 genetik,	 dan	 fungsional.	
Keanekaragaman	 taksonomi	menggambarkan	 jumlah	 dan	
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distribusi	spesies	mikroorganisme	dalam	suatu	komunitas,	
sedangkan	keanekaragaman	genetik	mencerminkan	variasi	
materi	 genetik	 antarorganisme	 yang	 mendasari	
kemampuan	 adaptasi	 dan	 evolusi	 komunitas	 (Chen	 et	 al.,	
2024).	 Sementara	 itu,	 keanekaragaman	 fungsional	
menggambarkan	variasi	fungsi	metabolik	dan	ekologis	oleh	
komunitas	 mikroorganisme,	 seperti	 fiksasi	 nitrogen,	
pelarutan	fosfat,	oksidasi	sulfur,	dan	degradasi	xenobiotik.	
Ketiga	 bentuk	 keanekaragaman	 ini	menentukan	 stabilitas	
dan	multifungsionalitas	 ekosistem	 tanah	 secara	 simultan.	
Penelitian	 terkini	 menunjukkan	 bahwa	 penurunan	
keanekaragaman	mikroorganisme	 tanah	 secara	 signifikan	
dapat	menurunkan	kemampuan	tanah	dalam	menjalankan	
berbagai	 fungsi	ekosistem,	 termasuk	dekomposisi,	 retensi	
hara,	dan	produktivitas	tanaman	(Trivedi	et	al.,	2020).	

Mikroorganisme	 tanah	 dalam	 konteks	 pertanian	
memiliki	hubungan	erat	dengan	sistem	perakaran	tanaman	
melalui	zona	rizosfer,	yaitu	wilayah	tanah	yang	dipengaruhi	
langsung	oleh	eksudat	akar	(Asril	et	al.,	2024).	Eksudat	akar	
menyediakan	 sumber	 karbon	 yang	 melimpah	 bagi	
mikroorganisme,	 sehingga	 menjadikan	 rizosfer	 sebagai	
hotspot	 aktivitas	 biologis	 dengan	 kepadatan	
mikroorganisme	 jauh	 lebih	 tinggi	 dibandingkan	 bulk	 soil	
(Ma	 et	 al.,	 2022).	 Berbagai	 interaksi	 mutualistik	 antara	
tanaman	dan	mikroorganisme	terjadi	di	rizosfer,	termasuk	
asosiasi	 dengan	 plant	 growth-promoting	 rhizobacteria	
(PGPR),	 fungi	 mikoriza,	 dan	 aktinomisetes	 yang	
berkontribusi	 terhadap	 peningkatan	 pertumbuhan	
tanaman,	 penyerapan	 nutrien,	 dan	 ketahanan	 terhadap	
stres	biotik	maupun	abiotik	(Paliwoda	&	Mikiciuk,	2020).	

Struktur	 komunitas	 mikroorganisme	 tanah	
dipengaruhi	 oleh	 banyak	 faktor,	 baik	 alami	 maupun	
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antropogenik.	Faktor	alami	meliputi	pH,	kelembapan,	suhu,	
tekstur	 tanah,	 kandungan	 bahan	 organik,	 dan	 vegetasi	
penutup,	 sedangkan	 faktor	 antropogenik	 meliputi	
pengolahan	tanah,	pemupukan,	penggunaan	pestisida,	dan	
perubahan	 penggunaan	 lahan	 (Chauhan	 et	 al.,	 2023).	
Keanekaragaman	 mikroorganisme	 tanah	 dapat	 menurun	
akibat	 praktik	 pengelolaan	 lahan	 yang	 intensif	 sehingga	
menyebabkan	 hilangnya	 fungsi	 ekologis	 tertentu,	
sedangkan	 pengelolaan	 berkelanjutan	 berbasis	 input	
organik	 dan	 konservasi	 tanah	 terbukti	 mendukung	
kestabilan	komunitas	mikroorganisme	dan	kesehatan	tanah	
jangka	panjang	(Anwar	et	al.,	2026).	

Paradigma	 biologis	 mengenai	 organisme	 hidup	
mengalami	 perubahan	mendasar	melalui	 berkembangnya	
konsep	holobiont	dalam	beberapa	dekade	terakhir.	Konsep	
ini	memandang	bahwa	organisme	multiseluler	tidak	hidup	
sebagai	entitas	tunggal,	melainkan	sebagai	sistem	biologis	
terpadu	bersama	seluruh	komunitas	mikroorganisme	yang	
hidup	berasosiasi	dengannya	(Manzanera,	2025).	Manusia,	
tumbuhan	dan	hewan	dipahami	sebagai	“superorganisme”	
yang	fungsi	biologisnya	sangat	dipengaruhi	oleh	mikrobiota	
yang	menyertainya.	

Istilah	 holobiont	 pertama	 kali	 diperkenalkan	 oleh	
Lynn	 Margulis	 pada	 tahun	 1991	 untuk	 menggambarkan	
asosiasi	 erat	 antara	 organisme	 inang	 dan	 simbion	
mikroorganismenya	 (Simon	 et	 al.,	 2019).	 Konsep	 ini	
kemudian	 diperluas	 oleh	 Rosenberg	 dan	 koleganya	 pada	
tahun	 2008	 melalui	 teori	 evolusi	 holobiont	 yang	
menyatakan	 bahwa	 inang	 dan	 mikrobioma	 yang	
menyertainya	 dapat	 dipandang	 sebagai	 satu	 unit	 seleksi	
evolusioner	(Zilber-rosenberg	&	Rosenberg,	2008).	Dalam	
kerangka	 ini,	 adaptasi	dan	evolusi	 organisme	 tidak	hanya	
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ditentukan	 oleh	 genom	 inang,	 tetapi	 juga	 oleh	 genom	
mikrobiota	yang	berasosiasi	dengannya.	

Penelitian	 terkini	 tentang	 interaksi	 holobiont	 dan	
mikrobioma	menunjukkan	perkembangan	yang	pesat	dan	
multidisipliner,	 memadukan	 ekologi,	 bioteknologi,	 dan	
biologi	 evolusi	 untuk	 memahami	 bagaimana	 komunitas	
mikrorganisme	yang	hidup	bersama	inang	mempengaruhi	
kesehatan,	 fungsi	 ekologis,	 dan	 respons	 terhadap	
perubahan	 lingkungan.	 Salah	 satunya,	 studi	 pada	 sistem	
holobiont	 tumbuhan	 mengungkap	 mekanisme	 molekuler	
dan	keragaman	bakteri	holobiont	di	berbagai	mikrohabitat	
tumbuhan,	 termasuk	 peran	 pentingnya	 dalam	 akuisisi	
nutrien	 dan	 dinamika	 komunitas	 mikroorganisme	 yang	
kompleks	 di	 akar	 dan	 tunas	 tanaman	 (plant	 holobiont	
bacteria)	(Grzyb,	2024).	Selain	itu,	kajian	mengenai	biologi	
holobiont	 dalam	 konteks	 perubahan	 iklim	 dan	 kesehatan	
tanaman	 menyoroti	 bagaimana	 gangguan	 terhadap	
mikrobioma	 tanaman	 dapat	 memicu	 disbiosis	 dan	
memperlemah	 ketahanan	 tanaman	 terhadap	 patogen	 dan	
stres	 abiotik,	 serta	 membuka	 peluang	 solusi	 berbasis	
mikrobioma	 seperti	 holo-omics	 untuk	 pertanian	
berkelanjutan	(Edda	Francomano	et	al.,	2026).		

Pada	skala	komunitas	 laut,	penelitian	eksperimental	
tentang	 komunitas	 holobiont	 terumbu	 karang	
menunjukkan	 bahwa	 di	 bawah	 tekanan	 asidifikasi	 laut,	
komposisi	 mikrobioma	 holobiont	 pada	 terumbu	 karang	
menjadi	 kurang	 spesifik	 dibandingkan	 mikrobioma	 di	
lingkungan	 (Williams	 et	 al.,	 2024).	 Hal	 ini	 menunjukkan	
bahwa	 ketika	 laut	 menjadi	 asam,	 terumbu	 karang	
kehilangan	 keunikan	 biologisnya	 yaitu	 komunitas	
mikroorganisme	 di	 dalamnya	 tidak	 lagi	 unik	 dan	
terspesialisasi.	 Tentunya	 ini	 menandakan	 fungsi	 penting	
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nutrisi	 dan	 kekebalan	 tubuh	 organisme	 terumbu	 karang	
terganggu.	 Sementara	 itu,	 kajian	 evolusi	 terbaru	
memperluas	pemahaman	tentang	dinamika	evolutif	antara	
inang	dan	mikrobioma	dengan	memperlihatkan	bagaimana	
efek	 mikrobioma	 terhadap	 umur	 hidup	 dan	 reproduksi	
inang	 dapat	 menentukan	 arah	 seleksi	 ko-evolusi	 dalam	
holobiont	 (Brown	 et	 al.,	 2025).	 Temuan-temuan	 yang	
didukung	 oleh	 teknologi	 metagenomik,	
metatranskriptomik,	 dan	 analisis	 multi-omics	 ini,	
menegaskan	 bahwa	 hubungan	 holobiont–mikrobioma	
bersifat	 dinamis,	 sangat	 dipengaruhi	 oleh	 kondisi	
lingkungan,	dan	memiliki	implikasi	luas	bagi	biologi	evolusi,	
kesehatan	 organisme,	 serta	 strategi	 konservasi	 dan	
pengelolaan	sumber	daya	alam.	
	
3. Faktor	Lingkungan	dan	Adaptasi	Mikroorganisme		

Kondisi	lingkungan	yang	ekstrem,	seperti		pH	rendah,	
suhu	 tinggi	atau	rendah,	serta	salinitas	yang	sangat	 tinggi	
dapat	menyebabkan	mikroorganisme	mengalami	 adaptasi	
fisiologis	 dan	 molekuler	 yang	 unik.	 Mikroorganisme	
ekstremofil	 tersebut	 meliputi	 acidophiles,	 thermophiles,	
psychrophiles,	dan	halophiles.	Bentuk	adaptasi	yang	terjadi	
meliputi	 kemampuan	 memperbaiki	 stabilitas	 protein,	
struktur	 membran,	 dan	 metabolisme	 melalui	 mekanisme	
genetik	 yang	 spesifik,	 misalnya	 produksi	 enzim	 stabil	
(extremozymes)	dan	adaptasi	rantai	lipid	yang	mendukung	
kelangsungan	hidup	di	habitat	ekstrem	seperti	danau	asam	
atau	mata	air	panas	(Marzban	&	Tesei,	2025).		

Strategi	 toleransi	 stres	 pada	 mikroorganisme	 juga	
dapat	 terjadi	 dengan	 pembentukan	 struktur	 komunitas	
yang	 lebih	 kompleks,	 yaitu	 biofilm.	 Biofilm	 merupakan	
struktur	agregat	sel	tertutup	oleh	matriks	polisakarida	yang		
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berperan	 penting	 dalam	 melindungi	 komunitas	
mikroorganisme	melawan	 fluktuasi	pH	dan	salinitas	serta	
membantu	 koloni	 bertahan	 pada	 kondisi	 dehidrasi	 atau	
paparan	 zat	 toksik.	 Mekanisme	 ini	 dapat	 memperkuat	
ketahanan	kolektif	mikroorganisme	terhadap	stres	abiotik,	
sekaligus	mempertahankan	fungsi	ekologisnya	dalam	siklus	
nutrien	dan	degradasi	bahan	organik	di	ekosistem	ekstrem	
(Roach	&	Rafiq,	2025).		

Salah	 satu	 strategi	 ketahanan	 jangka	 panjang	
mikroorganisme	saat	lingkungan	tidak	mendukung	adalah	
dengan	pembentukan	spora.	Genus	Bacillus	dan	Clostridium		
mampu	 meghasilkan	 spora	 yang	 tahan	 terhadap	 panas,	
kekeringan,	dan	paparan	radiasi	yang	ekstrem.	Respons	ini	
tidak	 hanya	 melindungi	 genom	 mikroorganisme	 dari	
tekanan	lingkungan	tetapi	juga	memungkinkan	revitalisasi	
cepat	 ketika	 kondisi	 membaik.	 Hal	 ini	 dapat	
mempertahankan	 fungsi	 ekologis	 seperti	 dekomposisi	
bahan	 organik	 dan	 daur	 ulang	 nutrien	 saat	 kembali	 ke	
kondisi	 yang	mendukung	 pertumbuhan	 aktif	 (Marzban	 &	
Tesei,	2025).		

Dampak	perubahan	iklim	kini	semakin	terlihat	pada	
komunitas	mikroba	di	berbagai	ekosistem,	terutama	tanah	
dan	lahan	pertanian.	Uji	coba	lapangan	tentang	perubahan	
suhu	dan	curah	hujan	menunjukkan	bahwa	pemanasan	dan	
pengurangan	 presipitasi	 dapat	 mengubah	 struktur	
komunitas	mikroba	tanah,	termasuk	peningkatan	proporsi	
jamur	 mikoriza	 yang	 mungkin	 membantu	 tanaman	
menahan	stres	kekeringan,	sekaligus	menaikkan	kekayaan	
takson	yang	berbeda	dari	kondisi	sebelum	perubahan	iklim.	
Perubahan	 tersebut	 mencerminkan	 adaptasi	 komunitas	
mikroba	 terhadap	 perubahan	 iklim	 jangka	 panjang,	 yang	
dapat	 berdampak	 pada	 fungsi	 penting	 seperti	 siklus	
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nutrien,	 produktivitas	 tanaman,	 dan	 stabilitas	 ekosistem	
(Cuartero	et	al.,	2024).		

Selain	 itu,	meta-analisis	global	menunjukkan	bahwa	
pemanasan	 jangka	 panjang	 memiliki	 potensi	 untuk	
mengurangi	kekayaan	mikroba	tanah	secara	signifikan	dan	
mengubah	 fungsi	 komunitas	 mikroba	 dalam	 skala	 luas.	
Penurunan	 keanekaragaman	 mikroba	 berpotensi	
mengancam	 layanan	 ekosistem	 yang	 mereka	 dukung,	
seperti	sekuestrasi	karbon,	penguraian	bahan	organik,	dan	
interaksi	 mikroba-tanaman	 yang	 penting	 untuk	
produktivitas	 pertanian	 dan	 kesehatan	 tanah.	 Adaptasi	
mikroba	 melalui	 perubahan	 struktur	 komunitas	 dan	
interaksi	fungsional	akan	menjadi	fokus	penting	dalam	riset	
bioteknologi	 berkelanjutan	 menghadapi	 perubahan	 iklim	
(Dang	et	al.,	2025).	
	
4. Implikasi	 Ekologi	 Mikroorganisme	 Bagi	
Keberlanjutan	Lingkungan	
Mikroorganisme	 memegang	 peran	 kunci	 dalam	

konservasi	tanah	dan	air	melalui	keterlibatan	mereka	dalam	
siklus	 biogeokimia,	 pembentukan	 struktur	 tanah,	 dan	
retensi	 air.	 Komunitas	 mikroba	 tanah	 yang	 kaya	 secara	
taksonomi	 berkontribusi	 pada	 kualitas	 tanah	 dan	
kemampuan	 penyimpanan	 air,	 yang	 mendukung	
produktivitas	 dan	 kesehatan	 ekosistem	 tanaman.	 Studi	
global	 tentang	 mikrobioma	 tanah	 menunjukkan	 bahwa	
komunitas	 mikroba	 berkontribusi	 pada	 fungsi	 ekosistem	
seperti	dekomposisi	bahan	organik,	pembentukan	humus,	
dan	 siklus	 nutrien	 yang	 mendukung	 keberlanjutan	
lingkungan	 serta	 meningkatkan	 kapasitas	 tanah	 untuk	
menahan	 air	 dan	 mengurangi	 erosi.	 Analisis	 ini	 juga	
menunjukkan	 bahwa	 keragaman	 mikroba	 tanah	



12	

berhubungan	 erat	 dengan	 indikator	 kesehatan	 tanah	
seperti	 kemampuan	 retensi	 air	 dan	 fungsi	 mikroba	 yang	
cepat	merespons	perubahan	lingkungan	(Visca	et	al.,	2025).		

Selain	konservasi	tanah	dan	air,	mikroorganisme	juga	
menjadi	pilar	dalam	restorasi	ekosistem	berbasis	mikroba,	
terutama	di	lahan	yang	terdegradasi	atau	rusak.	Penelitian	
empiris	di	berbagai	ekosistem	menunjukkan	bahwa	proses	
restorasi	 yang	 berhasil	 seringkali	 ditandai	 dengan	
pergeseran	 dan	 peningkatan	 keragaman	 komunitas	
mikroba	tanah,	di	mana	interaksi	antara	bakteri	dan	jamur	
meningkatkan	 kompleksitas	 jaringan	 mikroba	 dan	
mendukung	 fungsi-fungsi	 ekosistem	 multifungsi	 seperti	
siklus	karbon,	nitrogen,	dan	fiksasi	nutrien	lainnya.	Hal	ini	
terlihat	 dalam	 penelitian	 kronosekuens	 restorasi	 padang	
pasir	 yang	menunjukkan	 bahwa	 strategi	 restorasi	 seperti	
penggunaan	 penghalang	 tanah	 tidak	 hanya	 memperbaiki	
struktur	tanah	tetapi	juga	memperkuat	hubungan	simbiotik	
antara	 bakteri	 dan	 jamur	 yang	mendorong	 stabilitas	 dan	
fungsi	ekosistem	(Hou	et	al.,	2026).		

Konservasi	 dan	 restorasi	 yang	 efektif	 juga	
menempatkan	 biodiversitas	 mikroba	 sebagai	 indikator	
kesehatan	 lingkungan.	Keanekaragaman	mikroba,	baik	 itu	
komposisi	bakteri	maupun	jamur,	telah	terbukti	berkolerasi	
dengan	peningkatan	multifungsi	ekosistem,	sebuah	metrik	
yang	 mencakup	 berbagai	 proses	 ekologi	 penting	 seperti	
dekomposisi	 bahan	 organik,	 siklus	 nutrien,	 dan	 respons	
terhadap	 stres	 lingkungan.	 Temuan	 dari	 penelitian	
restorasi	lahan	menunjukkan	bahwa	variasi	dalam	struktur	
komunitas	 mikroba	 secara	 langsung	 berkaitan	 dengan	
keberhasilan	 pemulihan	 fungsi	 tanah	 yang	 kompleks,	 di	
mana	mikroba	berperan	sebagai	bioindikator	yang	sensitif	
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terhadap	perubahan	 tanah	dan	 kondisi	 lingkungan	 akibat	
restorasi	atau	degradasi	(Wang	et	al.,	2025).		

Lebih	jauh	lagi,	tantangan	riset	ekologi	mikroba	masa	
depan	 mencakup	 pemahaman	 lebih	 dalam	 tentang	
bagaimana	interaksi	mikroba	dengan	lingkungan	fisik	dan	
biotik	 memengaruhi	 layanan	 ekosistem	 dalam	 konteks	
perubahan	 iklim	 global.	 Perubahan	 iklim	 seperti	
peningkatan	 suhu,	 variabilitas	 curah	 hujan,	 dan	 kejadian	
ekstrem	 dapat	 mengubah	 struktur	 dan	 fungsi	 komunitas	
mikroba,	 yang	 dampaknya	 terhadap	 konservasi	 tanah,	
siklus	air,	dan	ketahanan	ekosistem	masih	perlu	dipetakan	
secara	 longitudinal.	 Penelitian	 terbaru	 menekankan	
pentingnya	integrasi	data	mikrobioma	dan	sifat	tanah	untuk	
membangun	 model	 prediktif	 yang	 akurat,	 serta	
pengembangan	 pendekatan	 restorasi	 yang	 lebih	 adaptif	
memanfaatkan	 konsorsium	mikroba	 untuk	meningkatkan	
ketahanan	 ekosistem	 terhadap	 tekanan	 lingkungan	 masa	
depan	 (Joos	 et	 al.,	 2023).	 Secara	 keseluruhan,	
mikroorganisme	 bukan	 hanya	 komponen	 biologis	 dalam	
tanah	 dan	 air,	 tetapi	 juga	 penentu	 utama	 keberlanjutan	
ekologi	 melalui	 kontribusi	 mereka	 terhadap	 konservasi	
sumber	daya	alam,	restorasi	habitat,	dan	sebagai	indikator	
kesehatan	lingkungan.	
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BAB	2	
MIKROBIOMA	TANAH	DAN	
KESEHATAN	EKOSISTEM		

	
	
Tanah	 merupakan	 komponen	 penting	 dalam	

ekosistem	 terestrial	 karena	 berfungsi	 sebagai	 habitat	
sekaligus	 tempat	penyimpanan	beragam	mikrobiom,	yang	
terdiri	atas	mikroorganisme	menguntungkan,	netral,	hingga	
patogen	 (Sessitsch	 et	 al.,	 2023).	 Kehadiran	 mikrobiom	
tanah	berkontribusi	besar	dalam	mengurangi	dampak	stres	
abiotik,	 memperbaiki	 struktur	 tanah,	 meningkatkan	
ketersediaan	 unsur	 hara,	 serta	 mengaktifkan	 ketahanan	
sistemik	pada	 tanaman	 (Anikwe	&	 Ife	2023;	Gama	2023).	
Mikrobiom	 tanah	 juga	 berperan	 membantu	 tanaman	
beradaptasi	 terhadap	 kondisi	 kering	 sehingga	
produktivitasnya	tetap	terjaga.	

Istilah	mikrobioma	tanah	mengacu	pada	keseluruhan	
komunitas	mikroorganisme	di	dalam	tanah,	termasuk	pola	
interaksi,	 peran	 ekologis,	 serta	 aktivitas	 metaboliknya.	
Mikrobioma	 menjadi	 dasar	 kesehatan	 tanah	 dan	
berhubungan	 erat	 dengan	 berbagai	 fungsi	 ekosistem.	
Komunitas	 mikroba	 ini	 memiliki	 peran	 penting	 dalam	
dekomposisi	 bahan	 organik,	 daur	 hara,	 peningkatan	
kualitas	 fisik–kimia	 tanah,	 serta	 menjaga	 kesehatan	
tanaman	(Fierer	2017;	Heijden	et	al.,	2008).		

	
1. Struktur	dan	Komposisi	Mikrobioma	Tanah	

Struktur	 serta	 komposisi	 komunitas	 mikrobioma	
tanah	mencerminkan	 interaksi	 kompleks	 antara	 berbagai	
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kelompok	mikroorganisme	dengan	kondisi	fisik,	kimia,	dan	
biologis	 tanah.	 Komposisi	 mikroorganisme	 tanah	 dapat	
digolongkan	 sebagai	 mikrobioma	 yanag	 yang	 terdiri	 dari	
fungi,	bakteri,	virus,	protozoa	dan	organisme	lain	(Berg	et	
al.,	 2017).	 Keanekaragaman	 mikroba	 tersebut	 menjadi	
kunci	 kestabilan	 ekosistem	 karena	 setiap	 kelompok	
memiliki	fungsi	ekologis	yang	berbeda.	

Secara	 struktural,	 bakteri	 merupakan	 kelompok	
mikroba	paling	melimpah	dan	sangat	peka	terhadap	faktor	
lingkungan	 seperti	 pH,	 ketersediaan	 nutrisi,	 serta	
kandungan	 karbon	 organik	 (Delgado-Baquerizo	 et	 al.,	
2018).	 Proteobacteria,	 Acidobacteria,	 dan	 Actinobacteria	
adalah	filum	bakteri	yang	umum	ditemukan	di	berbagai	tipe	
tanah.	 Di	 sisi	 lain,	 komunitas	 fungi	 terdiri	 atas	 dua	
kelompok	 utama,	 yaitu	 fungi	 saprofit	 yang	 berfungsi	
menguraikan	 bahan	 organik	 kompleks	 seperti	 lignin	 dan	
selulosa,	 serta	 fungi	 mikoriza	 yang	 membantu	
meningkatkan	 serapan	 fosfor	 dan	 nitrogen	 oleh	 tanaman	
(Heijden	et	al.,	2008).	Keberagaman	fungi	umumnya	 lebih	
dipengaruhi	oleh	faktor	biologis	seperti	 jenis	vegetasi	dan	
keberadaan	akar	dibandingkan	faktor	kimia	tanah.	

Faktor	lingkungan	memiliki	pengaruh	besar	terhadap	
pola	 distribusi	 mikroba.	 pH	 merupakan	 penentu	 utama	
komunitas	 bakteri,	 sedangkan	 kelembapan	 dan	 tekstur	
tanah	 lebih	 memengaruhi	 keberadaan	 fungi	 (Delgado-
Baquerizo	 et	 al.,	 2018).	 Eksudat	 akar	 juga	 menyediakan	
sumber	 karbon	 penting	 yang	 memperkaya	 komunitas	
mikroba	di	daerah	rhizosfer,	menjadikannya	lebih	beragam	
dan	 aktif	 secara	 metabolik	 dibandingkan	 bulk	 soil	
(Eisenhauer	et	al.,	2017).	

Aktivitas	manusia	seperti	penggunaan	pupuk	sintetis,	
pestisida,	pembakaran	lahan,	serta	alih	fungsi	lahan	intensif	
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dapat	 menurunkan	 keragaman	mikroba	 tanah.	 Hilangnya	
mikroorganisme	 tertentu	 dapat	 berdampak	 pada	
penurunan	fungsi	ekosistem,	termasuk	dekomposisi,	siklus	
nutrisi,	dan	ketahanan	tanah	terhadap	gangguan	(Wagg	et	
al.,	 2014).	 Dengan	 demikian,	 memahami	 struktur	 dan	
komposisi	komunitas	mikroba	tanah	sangat	penting	dalam	
mendukung	 pengelolaan	 tanah	 berkelanjutan	 dan	 upaya	
restorasi	ekosistem.	

	
2. Peran	 Ekologis	 Mikroorganisme	 Dalam	 Fungsi	
Tanah	
Mikroorganisme	tanah	merupakan	penggerak	utama	

berbagai	 proses	 ekologis	 yang	 menjaga	 keberlanjutan	
fungsi	tanah.	Peran	ekologis	tersebut	tidak	hanya	terbatas	
pada	 dekomposisi	 dan	 siklus	 hara,	 tetapi	 juga	 mencakup	
pengaturan	 struktur	 fisik	 tanah,	 kesehatan	 tanaman,	
stabilitas	 ekosistem,	 serta	 kemampuan	 tanah	 beradaptasi	
terhadap	tekanan	lingkungan.	Keberagaman	mikroba	yang	
tinggi	membuat	aktivitasnya	berlangsung	melalui	 jaringan	
interaksi	 yang	 kompleks	 dan	 saling	 mendukung	 (Fierer	
2017).	

Dekomposisi	 merupakan	 salah	 satu	 fungsi	 paling	
mendasar	 dalam	 ekosistem	 tanah.	 Fungi	 dan	 bakteri	
saprofit	 bertugas	 mengurai	 senyawa	 organik	 kompleks	
seperti	lignin,	selulosa,	hemiselulosa,	sisa	akar,	dan	serasah	
tanaman.	 Proses	 dekomposisi	 menghasilkan	 humus	 yang	
berperan	 penting	 dalam	 meningkatkan	 kapasitas	 tukar	
kation	 (KTK),	 memperbaiki	 struktur	 tanah,	 serta	
mendukung	kesuburan	tanah	dalam	jangka	panjang	(Wagg	
et	 al.,	 2014).	 Selain	 itu,	 aktivitas	 ini	 juga	 mengatur	
pelepasan	 karbon	 melalui	 respirasi	 mikroba,	
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menjadikannya	 komponen	 penting	 dalam	 siklus	 karbon	
global.	

Berbagai	siklus	biogeokimia	di	ekosistem	tanah	juga	
dikendalikan	 oleh	 mikroorganisme.	 Pada	 siklus	 nitrogen,	
bakteri	 nitrifikasi	 seperti	 Nitrosomonas	 dan	 Nitrobacter	
mengoksidasi	 amonia	 menjadi	 nitrat,	 sedangkan	 bakteri	
denitrifikasi	seperti	Pseudomonas	mengubah	nitrat	menjadi	
N₂	 sehingga	 mencegah	 penumpukan	 nitrat	 yang	 dapat	
mencemari	air	tanah.	Siklus	fosfor	dipengaruhi	oleh	bakteri	
pelarut	 fosfat	 seperti	 Bacillus	 dan	 Pseudomonas	 yang	
melepaskan	 fosfor	 terikat	 agar	 tersedia	 bagi	 tanaman.	
Dalam	 siklus	 sulfur,	 bakteri	 seperti	 Thiobacillus	
mengoksidasi	sulfur	menjadi	sulfat,	sementara	pada	siklus	
karbon	 fungi	 lignolitik	 berperan	 menguraikan	 senyawa	
aromatik	 kompleks	 dan	 membantu	 menyimpan	 karbon	
dalam	tanah	(Heijden	et	al.,	2008).	

Mikroorganisme	 juga	 berkontribusi	 terhadap	
pembentukan	 sifat	 fisik	 tanah.	 Hifa	 fungi	 membantu	
mengikat	partikel	tanah	menjadi	agregat	stabil,	sementara	
bakteri	menghasilkan	polisakarida	yang	bertindak	sebagai	
perekat	 alami	 (Schloter	 et	 al.,	 2018).	 Agregasi	 ini	
meningkatkan	 porositas,	 infiltrasi	 air,	 aerasi,	 dan	
menunjang	 perkembangan	 akar.	 Menurut	 Saraswati	 dan	
Sumarno	(2008),	yang	menyatakan	bahwa	mikroorganisme	
memiliki	 fungsi	 utama	 seperti:	 menyediakan	 nutrisi	 bagi	
tanaman,	 menguraikan	 bahan	 organik,	 bakteri	 rhizobium	
yang	mendukung	pertumbuhan	tanaman	melalui	produksi	
protein	 katalitik	 dan	 peningkatan	 ketahanan	 terhadap	
hama	penyakit,	serta	berperan	sebagai	biokatalisator	dalam	
menghambat	serangan	hama	dan	penyakit.	
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3. Mikrobioma	Tanah	Dan	Kesehatan	Ekosistem	
Mikrobioma	 tanah	 memiliki	 peran	 sentral	 dalam	

menjaga	 kesehatan	 ekosistem	 melalui	 keterlibatannya	
dalam	dekomposisi	bahan	organik,	pengaturan	siklus	hara,	
serta	 proses	 pembentukan	 struktur	 tanah.	 Komunitas	
bakteri,	 fungi,	 dan	 archaea	 ini	 mengendalikan	 berbagai	
proses	 ekologis	 yang	menentukan	 tingkat	 kesuburan	 dan	
kemampuan	tanah	dalam	menopang	kehidupan.	Wagg	et	al.,	
(2014)	 menegaskan	 bahwa	 keragaman	 mikroorganisme	
tanah	 merupakan	 faktor	 utama	 dalam	 menjaga	 stabilitas	
fungsi	 ekosistem,	 khususnya	 dalam	 proses	 biogeokimia.	
Sejalan	 dengan	 itu,	 Heijden	 et	 al.,	 (2008)	 menjelaskan	
bahwa	 mikroba	 tanah	 membentuk	 hubungan	 simbiotik	
dengan	 tanaman	 yang	 dapat	 meningkatkan	 penyerapan	
nutrisi	 dan	 ketahanan	 tanaman	 terhadap	 tekanan	
lingkungan,	 sehingga	 berkontribusi	 pada	 ketangguhan	
ekosistem	secara	keseluruhan.	

Dalam	 kaitannya	 dengan	 kesehatan	 tanah,	
mikrobioma	 berperan	 dalam	 meningkatkan	 kemampuan	
tanah	 menyimpan	 air,	 memperbaiki	 struktur	 fisik,	 dan	
mengurangi	 risiko	erosi.	Menurut	Lehmann	et	 al.,	 (2020),	
aktivitas	mikroba	berhubungan	erat	dengan	pembentukan	
agregat	tanah	yang	stabil,	yang	sangat	penting	bagi	retensi	
air	serta	pertumbuhan	tanaman.	Selain	itu,	Berendsen	et	al.,	
(2012)	 mengungkap	 bahwa	 mikrobioma	 di	 zona	 rizosfer	
dapat	 berfungsi	 sebagai	 mikrobioma	 pelindung	 yang	
membantu	tanaman	melawan	patogen.	

Akan	 tetapi,	 kesehatan	 ekosistem	 dapat	 terancam	
ketika	komposisi	mikrobioma	tanah	mengalami	perubahan	
akibat	 aktivitas	 manusia,	 pencemaran,	 atau	 alih	 fungsi	
lahan.	 gangguan	 antropogenik	 seperti	 polusi	 kimia,	
intensifikasi	pengolahan	tanah,	dan	perubahan	iklim	dapat	
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menurunkan	 keragaman	 mikroba,	 sehingga	 melemahkan	
fungsi	 ekologis	 tanah	 (Trivedi	 et	 al.,	 2020).	 Secara	
keseluruhan,	keseimbangan	mikrobioma	tanah	merupakan	
penentu	 utama	 kesehatan	 ekosistem.	 Keragaman	 serta	
stabilitas	 komunitas	 mikroba	 mendukung	 keberlanjutan	
proses	 ekologis,	 meningkatkan	 ketahanan	 tanaman,	 dan	
menjaga	kualitas	tanah.	Oleh	sebab	itu,	penerapan	praktik	
pengelolaan	lahan	yang	ramah	lingkungan	menjadi	langkah	
strategis	 untuk	 melindungi	 mikrobioma	 tanah	 dan	
memastikan	 keberlanjutan	 kesehatan	 ekosistem	 dalam	
jangka	panjang.	

	
4. Peran	 Mikrobioma	 Tanah	 Dalam	 Kesehatan	
Tanah		
Mikrobioma	tanah	memegang	peranan	penting	dalam	

upaya	 restorasi	 dan	 konservasi	 ekosistem	 karena	
mikroorganisme	 merupakan	 penggerak	 utama	 proses	
ekologi	seperti	dekomposisi,	siklus	hara,	dan	pembentukan	
struktur	 tanah.	 Menurut	 Harris	 (2012),	 pemulihan	
ekosistem	 sangat	 dipengaruhi	 oleh	 kemampuan	 tanah	
untuk	memulihkan	komunitas	mikrobanya,	karena	mikroba	
berfungsi	 sebagai	 indikator	 kesehatan	 ekosistem	 dan	
pendorong	 regenerasi	 vegetasi.	 Selain	 itu,	 penelitian	 oleh	
(Heijden	 et	 al.,	 2008),	 menunjukkan	 bahwa	 keragaman	
mikroba	 tanah	sangat	 terkait	dengan	stabilitas	ekosistem,	
terutama	 melalui	 hubungan	 simbiotik	 dengan	 tanaman	
yang	 meningkatkan	 nutrisi	 serta	 membantu	 tanaman	
beradaptasi	pada	kondisi	lingkungan	yang	terdegradasi.	

Dalam	 konteks	 restorasi	 lahan	 terdegradasi,	
pemanfaatan	 mikroba	 tanah	 seperti	 fungi	 mikoriza	
arbuskula	 (AMF)	 dan	 bakteri	 pemacu	 pertumbuhan	
tanaman	 (PGPR)	 telah	 terbukti	 meningkatkan	
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pertumbuhan	 tanaman	 pionir	 dan	 mempercepat	 proses	
suksesi	vegetasi.	Mikoriza	arbuskula	merupakan	hubungan	
simbiosis	 mutualisme	 antara	 jamur	 dan	 akar	 tanaman.	
Dalam	 simbiosis	 ini	 mikoriza	 memperoleh	 karbonhidrat	
dari	 inangnya	dan	sebaliknya	mikoriza	memberi	berbagai	
keuntungan	 kepada	 inangnya,	 	 seperti	 meningkatkan	
pertumbuhan	 tanaman	 dan	 membantu	 penyerapan	 hara	
(Farzaneh	 et	 al.,	 2011;	 (Smith	 dan	 Read	 2009),	
meningkatkan	ketahanan	tanaman	terhadap	kondisi	abiotik	
yang	kurang	menguntungkan	seperti	kekeringan,	salinitas,	
logam	 berat	 dan	 dapat	 memperbaiki	 struktur	 tanah	
(Muchane	 et	 al.,	 2018;	 Luo	 et	 al.,	 2017;	 Garg	 dan	 Pandey	
2015;	Rapparini	dan	Peñuelas	2014).	

Manipulasi	komunitas	mikrobioma	tanah	melalui	soil	
inoculation	dapat	mengarahkan	jalannya	suksesi	ekosistem	
menuju	kondisi	yang	lebih	stabil	dan	menyerupai	ekosistem	
alami	 (Wubs	 et	 al.,	 2016).	Hal	 ini	 penting	 dalam	menjaga	
keberlanjutan	 habitat	 dan	mendukung	 konservasi	 spesies	
tumbuhan	 asli.	 Secara	 keseluruhan,	 mikrobioma	 tanah	
merupakan	 komponen	 kunci	 dalam	 restorasi	 dan	
konservasi	 ekosistem	 karena	 kemampuannya	 mengatur	
proses	 ekologis,	 mendukung	 pertumbuhan	 vegetasi,	 dan	
meningkatkan	 ketahanan	 ekosistem	 terhadap	 gangguan	
lingkungan.	

	
5. Interaksi	Mikrobioma	Tanah	dan	Tanaman	

Interaksi	 antara	 mikroba,	 tanaman,	 dan	 tanah	
merupakan	 elemen	 kunci	 dalam	 menjaga	 produktivitas	
serta	kesehatan	ekosistem.	Mikroorganisme	yang	hidup	di	
zona	 rhizosfer	 mendukung	 tanaman	 dalam	 memperoleh	
nutrisi	 melalui	 berbagai	 mekanisme,	 termasuk	 pelarutan	
fosfat,	 fiksasi	 nitrogen,	 serta	 produksi	 hormon	 pemacu	
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pertumbuhan.	 Mikroba	 simbiotik	 seperti	 mikoriza	
membantu	memperluas	area	jelajah	akar	dalam	menyerap	
air	 dan	 unsur	 hara,	 sehingga	 meningkatkan	 toleransi	
tanaman	 terhadap	 kekeringan	 dan	 berbagai	 kondisi	 stres	
lingkungan	 (Eisenhauer	 et	 al.,	 2017).	 Mikrobioma	 tanah	
terdiri	 atas	 beragam	 kelompok	 organisme	 seperti	 Plant	
Growth-Promoting	 Bacteria,	 endofit,	 fungi,	 actinomycetes,	
protozoa,	dan	lainnya	(Chauhan	et	al.,	2023).	

	

	

Gambar	1.	Diversitas	mikrobioma	tanah	
(Sumber	:	Chauhan	et	al.,	2023)	

	
Banyak	 bakteri	 tanah	 yang	 dikenal	 sebagai	 Plant	

Growth-Promoting	Rhizobacteria	 (PGPR)	mampu	menekan	
perkembangan	 patogen	 tanaman	melalui	 produksi	 enzim,	
senyawa	 antibiotik	 alami,	 serta	 kompetisi	 dalam	
memanfaatkan	ruang	dan	sumber	nutrisi.	Interaksi	ini	tidak	
hanya	 mempercepat	 pertumbuhan	 tanaman	 tetapi	 juga	
meningkatkan	 kesehatan	 tanah	 secara	 keseluruhan.	
Hubungan	 timbal	 balik	 antara	 tanaman	 dan	 mikroba	
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menciptakan	sistem	yang	stabil	dan	saling	menguntungkan,	
yang	 pada	 akhirnya	 berkontribusi	 pada	 keberlanjutan	
ekosistem.	

Rhizosfer	merupakan	area	dengan	aktivitas	mikroba	
paling	intensif.	Eksudat	akar	menyediakan	sumber	karbon	
utama	 bagi	 mikroba,	 sementara	 mikroorganisme	
membantu	 tanaman	 dalam	 memperoleh	 nutrisi	 dan	
melindunginya	 dari	 patogen.	 Interaksi	 mutualistik	 ini	
membentuk	 zona	biologis	 yang	 sangat	 aktif,	memperkaya	
ketersediaan	 unsur	 hara,	 serta	 meningkatkan	 ketahanan	
tanaman.	 Secara	 keseluruhan,	 mikroorganisme	 tanah	
berperan	 sebagai	 “mesin	 ekologis”	 yang	 menjaga	 tanah	
tetap	 subur,	 produktif,	 dan	 stabil.	 Tanpa	 keberadaan	
mikroba,	ekosistem	darat	tidak	akan	mampu	menjalankan	
proses	biogeokimia	penting	yang	menopang	kehidupan.	

	
6. Inovasi	 Bioteknologi	 Mikroorganisme	 Untuk	
Pertanian	
Bioteknologi	 mikroba	 telah	 menjadi	 pilar	 penting	

dalam	 mewujudkan	 pertanian	 berkelanjutan	 melalui	
pemanfaatan	 mikroorganisme	 sebagai	 agen	 biofertilizer,	
biopestisida,	 dan	 bioremediasi.	 Inovasi	 ini	 bertujuan	
mengurangi	 ketergantungan	 pada	 pupuk	 dan	 pestisida	
kimia	yang	dapat	merusak	tanah	dan	lingkungan.	Salah	satu	
penggunaan	 PGPR	 indigenous	 lahan	 salin	 dapat	
memperbaiki	 pertumbuhan	 tanaman	 (Maulina	 dan	
Darmayasa	 2018),	 dan	 meningkatkan	 pertumbuhan	
vegetatif	 tanaman	 pada	 kondisi	 tercekam	 salinitas	
(Zainudin	 et	 al.,	 2014).	 Menurut	 Bhattacharyya	 dan	 Jha	
(2012),	PGPR	juga	berperan	sebagai	agen	biokontrol	yang	
dapat	menekan	patogen	tanah	melalui	produksi	antibiotik	
dan	 senyawa	 antimikroba.	 PGPR	 juga	 berbeperan	 dalam	
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penyerapan	 hara	 dan	 perlindungan	 tanaman,	 dapat	
mengaktifkan	sistem	pertahanan	tanaman	melalui	produksi	
senyawa	fenolik	dan	metabolit	sekunder	yang	menghambat	
perkembangan	 patogen.	 PGPR	 berperan	 dalam	 mengatur	
proses	 pertumbuhan	 dan	 perkembangan	 akar	 melalui	
sintesis	 fitohormon,	 metabolit	 sekunder,	 serta	 enzim	
tertentu.		

Dampak	 yang	 paling	 sering	 diamati	 adalah	
berkurangnya	 laju	 pertumbuhan	 akar	 utama	 disertai	
dengan	peningkatan	jumlah	serta	panjang	akar	lateral	dan	
rambut	akar.	PGPR	juga	meningkatkan	ketersediaan	unsur	
hara	bagi	tanaman	melalui	mekanisme	seperti	penambatan	
nitrogen,	 pelarutan	 fosfat,	 dan	 pembentukan	 senyawa	
siderofor	(Gambar	2).	PGPR	dapat	mengubah	fisiologi	akar	
dengan	 cara	 memengaruhi	 ekspresi	 gen	 dan	 biosintesis	
metabolit	dalam	sel	tanaman	(Vacheron	et	al.,	2013).	

	

	

Gambar	2.	Interaksi	tanaman	dan	PGPR	
(sumber:	Vacheron	et	al.,	2013)	

	
Mekanisme	 aksi	 dari	 kelompok	 PGPR	 dalam	

meningkatkan	pertumbuhan	tanaman	terbagi	menjadi	tiga,	
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yaitu	 sebagai	 biostimulan,	 biofertilizer,	 dan	 bioprotektan	
(Bhattacharyya	 dan	 Jha	 2012).	 Biostimulan/fitostimulan	
adalah	 mikroorganisme	 yang	 mampu	 memproduksi	
fitohormon	 yang	 menstimulasi	 pertumbuhan	 tanaman,	
seperti	 asam	 indol	 asetat,	 giberelin,	 etilen,	 dan	 sitokinin.	
Biofertilizer	 adalah	 mikroorganisme	 yang	 dapat	
meningkatkan	 pertumbuhan	 tanaman	 dengan	 membantu	
memudahkan	tanaman	dalam	menyerap	unsur	hara	primer,	
seperti	 dengan	 cara	 mengikat	 nitrogen	 dan	 melarutkan	
fosfat.	 Bioprotektan/biopestisida	 adalah	 mikroorganisme	
yang	 dapat	 mengontrol	 agen	 patogen	 tanaman	 sehingga	
pertumbuhan	tanaman	tidak	terganggu.	

Beberapa	 genus	 bakteri	 seperti	 Agrobacterium,	
Arthrobacter,	 Azotobacter,	 Azospirillum,	 Bacillus,	
Burkholderia,	 Caulobacter,	 Chromobacterium,	 Erwinia,	
Flavobacterium,	 Micrococcus,	 Pseudomonas	 dan	 Serratia	
serta	beberapa	anggota	Actinomycetes	seperti	Streptomyces	
dan	 Micromonospora	 telah	 dikenal	 baik	 sebagai	 PGPR	
(Bhattacharyya	 dan	 Jha,	 2012).	 Selain	 itu,	 inovasi	
bioteknologi	mikroba	juga	diterapkan	dalam	bioremediasi	
lahan	 tercemar,	 di	 mana	 mikrob	 mampu	 mendegradasi	
pestisida	dan	logam	berat	(Glick,	2010).	

Perkembangan	teknologi	genomik	dan	metabolomik	
semakin	 mempercepat	 penemuan	 strain	 mikroba	 unggul	
untuk	 pertanian.	 Menurut	 Ramakrishna	 et	 al.	 (2019),	
pendekatan	 berbasis	 omics	 memungkinkan	 identifikasi	
mikroba	 yang	 lebih	 efisien	 dalam	 meningkatkan	
produktivitas	 tanaman	 dan	 menjaga	 kesehatan	 tanah.	
Dengan	demikian,	inovasi	bioteknologi	mikroba	tidak	hanya	
menjadi	 solusi	 ekologis	 tetapi	 juga	 strategi	penting	untuk	
meningkatkan	 ketahanan	 pangan	 global	 secara	
berkelanjutan.	
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7. Prospek	Masa	Depan	Mikrobioma	Tanah		
Mikrobioma	 tanah	 memiliki	 peran	 fundamental	

dalam	menjaga	kesehatan	ekosistem	melalui	kontribusinya	
terhadap	kesuburan	tanah,	siklus	hara,	ketahanan	tanaman,	
dan	 stabilitas	 lingkungan.	 Interaksi	 kompleks	 antara	
mikroorganisme,	 tanaman,	 dan	 faktor	 lingkungan	
menjadikan	 mikrobioma	 tanah	 sebagai	 komponen	 kunci	
dalam	 keberlanjutan	 ekosistem	 pertanian	 maupun	 alami.	
Meskipun	kemajuan	teknologi	seperti	metagenomik,	multi-
omics,	 dan	 model	 berbasis	 kecerdasan	 buatan	 telah	
memberikan	pemahaman	yang	lebih	mendalam,	penelitian	
mikrobioma	 tanah	 masih	 menyisakan	 banyak	 ruang	
eksplorasi.	Di	masa	depan,	pemanfaatan	mikrobioma	tanah	
berpotensi	 dikembangkan	 menjadi	 strategi	 bioteknologi	
yang	 lebih	presisi,	 seperti	biofertilizer	berbasis	komunitas	
mikroba,	 rekayasa	komunitas	mikrobioma	untuk	adaptasi	
perubahan	 iklim,	 serta	 integrasi	 big-data	 untuk	
memprediksi	 kesehatan	 tanah	 secara	 real-time.	 Dengan	
pendekatan	 yang	 lebih	 holistik	 dan	 berbasis	 ekologi,	
mikrobioma	 tanah	 diharapkan	 menjadi	 fondasi	 utama	
dalam	mewujudkan	 sistem	 pertanian	 yang	 berkelanjutan,	
produktif,	dan	ramah	lingkungan.	

Mikrobioma	 tanah	 merupakan	 komponen	 kunci	
dalam	 menjaga	 kesehatan	 ekosistem	 dan	 mendukung	
pertanian	 berkelanjutan	 melalui	 perannya	 dalam	
dekomposisi	 bahan	 organik,	 siklus	 hara,	 pembentukan	
struktur	 tanah,	 serta	 peningkatan	 ketahanan	 tanaman	
terhadap	 stres	 lingkungan.	 Interaksi	 kompleks	 antara	
mikroba,	tanaman,	dan	faktor	lingkungan,	terutama	di	zona	
rizosfer,	menciptakan	 sistem	 saling	menguntungkan	 yang	
memperkaya	 ketersediaan	 nutrien,	 meningkatkan	
produktivitas	 tanaman,	 dan	menjaga	 stabilitas	 ekosistem.	
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Pemanfaatan	bioteknologi	mikroba,	termasuk	plant	growth-
promoting	rhizobacteria	(PGPR),	biofertilizer,	biopestisida,	
dan	 bioremediasi,	 memperkuat	 fungsi	 ekologis	 tanah	
sekaligus	 mengurangi	 ketergantungan	 pada	 input	 kimia	
sintetis.	 Dengan	 pendekatan	 berbasis	 omics	 dan	
pengelolaan	 yang	 holistik,	 mikrobioma	 tanah	 menjadi	
fondasi	strategis	untuk	mewujudkan	sistem	pertanian	yang	
produktif,	ramah	lingkungan,	dan	berkelanjutan.	
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BAB	3	
BIOTEKNOLOGI	

MIKROORGANISME	UNTUK	
PERTANIAN	BERKELANJUTAN		

	
	
Pertanian	berkelanjutan	sebagai	cita-cita	besar	yang	

ingin	 dicapai	 memerlukan	 integrasi	 dan	 aplikasi	 dari	
berbagai	 bidang	 penelitian,	 termasuk	 kolaborasi	
mikrobiologi	 dan	 bioteknologi	 dalam	 penerapannya	 pada	
pertanian.	 Mikrobiologi	 bioteknologi	 (Microbial	
biotechnology)	dalam	mewujudkan	pertanian	berkelanjutan	
dapat	diaplikasikan	mulai	dari	menghasilkan	tanaman	yang	
unggul,	perbaikan	 tanah/lingkungan	yang	 terkontaminasi,	
penggunaannya	 dalam	 biofertilizer,	 rekayasa	mikrobioma	
pada	tanaman,	dan	bahkan	sampai	pada	aplikasinya	sebagai	
biokontrol	 yang	 dinilai	 lebih	 ramah	 lingkungan.	 Studi	
mikrobioma	 pada	 tanaman	 dalam	 mendukung	
pertumbuhan	 tanaman,	 ketahanan	 terhadap	 stress	 abiotic	
dan	 biotic	 meliputi	mikroorganisme	 rizosfer,	 filosfer,	 dan	
endosfer	(Misu	et	al.,	2025).	

Meningkatnya	 populasi	 manusia	 secara	 global	
menuntut	 peningkatan	 kebutuhan	 pangan.	 Pada	 praktik	
pertanian	 berkelanjutan	 diharapkan	 kebutuhan	 pangan	
terjaga	 seiring	 dengan	 lingkungan	 yang	 tetap	 terjaga.	
Penerapan	 Interaksi	 mikroorganisme	 dalam	 pertanian	
memerlukan	 kajian	 hingga	 mekanisme	 dan	 interaksi	
molekuler.	 Studi	 mengenai	 mikrobiologi	 beserta	 aspek	
molekulernya	 berperan	 dalam	 menghasilkan	 produk	
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komersil	 yang	 diharapkan	 dapat	 diterapkan	 oleh	
Masyarakat	(Blake	et	al.,	2021).	

	
1. Studi	 Mikrobioma	 dan	 Integrasinya	 Sebagai	
PGPMS	Dalam	Aplikasinya	Sebagai	Biofertilizer	
Selama	beberapa	dekade,	peluang	pasar	biofertilizer	

meningkat	 signifikan.	 Sementara	 itu,	 data	 menunjukkan	
bahwa	peluang	pasar	biofertilizer	didominasi	oleh	bakteri	
fiksasi	 nitrogen	 (Basu	 et	 al.,	 2021;	 Soumare	 et	 al.,	 2020;	
Timmusk	et	al.,	2017).		

	

	
Gambar	3.	Peluang	pasar	biofertilizer	

	
Aplikasi	 biofertilizer	 dinilai	 lebih	 ramah	 lingkungan	

dibanding	 fertilizer	 kimia.	 Mikroba	 dapat	 berinteraksi	
dengan	 tanaman	 dalam	 mendukung	 pertumbuhan	
tanaman,	 baik	 dalam	 mendukung	 ketersediaan	 nutrisi	
maupun	 meningkatkan	 ketahanan	 tanaman	 terhadap	
cekaman	 lingkungan.	 Biofertilizer	 dinilai	 lebih	 ramah	
lingkungan,	hemat	biaya,	non-toksik,	mudah	diaplikasikan,	
dan	 mampu	 menjaga	 kualitas	 tanah	 serta	 biodiversitas	
lahan	 pertanian.	 Biofertilizer	 juga	 dinamakan	 “inokulan	



31	

mikrobia”,	 karena	 berisi	 mikroorganisme	 yang	 berperan	
sebagai	Plant	Growth	Promoting	Microorgansims	 (PGPMs).	
Mikrobia	 yang	 digunakan	 umumnya	 berasal	 dari	 rizosfer	
tanaman	(Nosheen	et	al.,	2021).		

Mikroorganisme	yang	digunkana	dalam	biofertilizer	
umumnya	kombinasi	bakteri	dan	fungi	dengan	kemampuan	
sebagai	fiksasi	nitrogen,	mikroorganisme	pelarut	fosfat,	dan	
bakteri	 penghasil	 fitohormon	 (Nosheen	 et	 al.,	 2021).	
Penggunaan	PGPR	(Plant	Growth	Promoting	Rhizobacteria)	
secara	 efisien	 sebagai	 biofertilizer	 biocontrol	 menjadi	
prospek	 kedepan	 secara	 komersial.	 Produk	 biofertilizer	
komersil	 dapat	 mengandung	 mikroba	 hidup	 atau	 pun	
mikroba	 dorman.	 Penggunaan	 mikroorganisme	 sebagai	
biofertilizer	setidaknya	memiliki	karakter	berikut	(Basu	et	
al.,	2021):	
a) Kompetensi	tinggi	di	rizosfer	
b) Mampu	berkoloni	dalam	jumlah	tinggi	di	area	rizosfer	
c) Mampu	mendukung	pertumbuhan	tanaman	
d) Kompatibel	 dengan	 mikroorganisme	 local	 (native)	 di	
area	rizosfer	

e) Memiliki	spektrum	aksi	yang	luas	
f) Toleran	terhadap	perubahan	lingkungan		
g) Mampu	 berkompetisi	 dengan	 microorganism	 lokal	 di	
rizosfer	tanaman.	
	
Kemampuan	berkoloni	di	akar	dari	mikroorganisme	

yang	 telah	 diinokulasikan	 pada	 rizosfer	 tanaman	 target	
menjadi	 indikator	 penting	 guna	 tercapainya	 hasil	 yang	
diinginkan.	Teknik	DNA	hibridisasi	FISH,	dapat	digunakan	
untuk	 melihat	 kemampuan	 berkoloni	 dari	 bakteri	 yang	
diinokulasikan.	 DNA	 probe	 yang	 digunakan	 dapat	
mentargetkan	16S	atau	pun	23S	RNA.	FISH	(Fluorescent	in	
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situ	 Hybridization)	 dikombinasikan	 dengan	 mikroskop	
konfokal	 menjadi	 tool	 penting	 dalam	 mengamati	
kemampuan	berkoloni	bakteri	yang	diinokulasikan.	Metode	
pengamatan	 juga	 dapat	 dikombinasikan	 dengan	 SEM	
(Scanning	 Electron	 Microscope)	 (Cardinale	 et	 al.,	 2008;	
Gamez	et	al.,	2019).	

	

	
Gambar	4.	Kolonisasi	Bacillus	amyloliquefaciens	

Bs006pada	akar	pisang	cv.	Williams	(garis	
menunjukkan	skala	ukuran	20	µm)	

(Sumber:	Gamez	et	al.,	2019)	
	

Studi	 mikrobioma	 diperlukan	 untuk	 mendapatkan	
keragaman	komunitas	dalam	suatu	area	tanaman,	terutama	
rizosfer	tanaman.	Keragaman	mikrobioma	pada	suatu	area	
rizosfer	 akan	 mampu	 memberikan	 informasi	 terkait	
kompatibilitas	 dan	 kemampuan	mikroorganisme	 tersebut	
dalam	 berkompetisi	 dengan	 mikroorgansime	 lokal.	 Studi	
mikrobioma	 juga	 bertujuan	 untuk	memberikan	 informasi	
terkait	 komunitas	 mikroorganisme	 tanaman	 sehat	 dan	
komunitas	mikroorgansime	 tanaman	 yang	 terinfeksi	 atau	
tanaman	 dengan	 pertumbuhan	 tidak	 optimal.	 Inokulasi	
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PGPR	 tertentu	 akan	 berpengaruh	 pada	 perubahan	
mikrobiota	 di	 rizosfer	 tanaman.	 Perubahan	 komunitas	
mikrobiota	yang	kemudian	mengacu	pada	perannya	dalam	
mendukung	 pertumbuhan	 tanaman.	 Inokulasi	
mikroorganisme	 acak	 tanpa	 mempertimbangkan	
kemampuannya	 untuk	 kompatibel	 dan	 mampu	
berkompetisi	 dengan	 mikroorgansime	 lokal	 justru	 tidak	
akan	memberikan	perubahan	yang	 signifikan	 (Basu	et	 al.,	
2021;	Blake	et	al.,	2021).		

Aplikasi	 mikroorganisme	 ke	 rizosfer	 memerlukan	
beberapa	 pertimbangan	 salah	 satunya	 mampu	
berkompetisi	 dengan	 mikroorganisme	 lokal	 di	 rizosfer	
tanaman	 target.	 Inokulasi	mikroorgasnime	 berupa	 isolate	
murni	atau	satu	jenis	bakteri	saja	ke	area	rizosfer	seringkali	
memberikan	 hasil	 yang	 tidak	 signifikan.	 Inokulasi	 berupa	
konsorsium	(gabungan	dua	atau	lebih)	dinilai	lebih	mampu	
memberikan	 hasil	 yang	 signifikan.	 Mikroba	 yang	
kompatibel	 dan	 mampu	 berkompetisi	 dengan	
mikroorgansime	lokal	merupakan	informasi	penting	untuk	
meningkatkan	 efisiensi	 penggunaan	 mikroorgansime	
sebagai	 biofertilizer.	 Studi	 terkait	 komunitas	 dan	
pengaruhnya	 dalam	 mendukung	 pertumbuhan	 tanaman	
memerlukan	 studi	 terintegrasi,	 yakni	 studi	 terkait	
mikrobioma	pada	rizosfer	atau	pun	area	lain	pada	tanaman.	

Mikrobioma	 rizosfer	 berperan	 penting	 dalam	
mendukung	pertumbuhan	tanaman	(Basu	et	al.,	2021;	Blake	
et	 al.,	 2021).	 Salah	 satu	 contoh	 penelitian	 yang	 telah	
dilakukan	yakni	 inokulasi	Bacillus	sp.	di	 rizosfer	 tanaman	
memberikan	 hasil	 yang	 tidak	 signifikan,	 tetapi	 inokulasi	
Bacillus	 sp.	 dan	 Pseudomonas	 sp.	 bersamaan	 mampu	
memberikan	hasil	yang	signifikan	(Blake	et	al.,	2021).		
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Gambar	5.	Profil	komunitas	bakteri	hasil	

inokulasiHerbaspirillum	sp.	AP21	dan	Azospirillum	
brasilense	D7	pada	rizosfer	pada	rizosfer	Lolium	sp.	

dan	Trifolium	sp	
(Sumber:	Pardo-Díaz	et	al.,	2021)	

	
Tantangan	 pemanasan	 global	 dan	 perubahan	 iklim	

memunculkan	 fokus	 terhadap	 studi	 penerapan	
mikrobiologi	 bioteknologi	 dalam	 mendukung	 ketahanan	
tanaman	 terhadap	 cekaman	 kekeringan	 dan	 salinitas.	
Mikroorganisme	mendukung	 tanaman	dalam	menghadapi	
cekaman	 salinitas	 dengan	 menghasilkan	 osmolit,	 salah	
satunya	 prolin.	 Inokulasi	 mikroorganisme	 dalam	
mendukung	 tanaman	 menghadapi	 cekaman	 lingkungan	
juga	 berperan	 dalam	 menjaga	 ROS	 (Reactive	 Oxygen	
Species)	 tetap	 rendah.	 Aplikasi	 PGPR	menstimulasi	 enzim	
antioksidan	 SOD	 (Superoxide	 Dismutase),	 catalase,	
ascorbate	peroxidase	(APX)	(Fortt	et	al.,	2022).		
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Aplikasi	 mikroorganisme	 dalam	 mendukung	
pertumbuhan	 tanaman	 juga	 memerlukan	 identifikasi	 dan	
karakterisasi	yang	mendalam	untuk	keperluan	penggunaan	
yang	 terukur	 dan	 hasil	 yang	 konsisten.	 Karakterisasi	 dan	
identifikasi	 dapat	 menggunaknan	 Whole	 Genome	
Sequencing	 (WGS)	 apabila	 dianggap	 perlu.	 Kemampuan	
pertumbuhan	mikroorganisme	terlebih	dahulu	diuji	dalam	
skala	in	vitro	sebelum	dilakukan	aplikasi	di	lapangan.	Akan	
tetapi,	 perlu	 diingat	 bahwa	 tidak	 semua	mikroorganisme	
target	mampu	dilakukan	kultur	di	media.	Oleh	karena	 itu,	
studi	dengan	analisis	secara	molekuler	diperlukan	(Pardo-
Díaz	et	al.,	2021).			

	
2. Aplikasi	 Mikrobiologi	 dan	 Bioteknologi	 Dalam	
Bentuk	Rekayasa	Mikrobioma	Rizosfer	
Perkembangan	 sekuensing	 dan	 Teknik	

bioinformatika	memungkinkan	kita	mengetahui	lebih	detail	
terkait	mekanisme	molekular	mikroorganisme	yang	dapat	
berperan	 dalam	 meningkatkan	 ketahanan	 tanaman	
terhadap	 cekaman	 dan	 meningkatkan	 produktifitas	
tanaman	 pertanian.	 Studi	 terkait	 mikrobioma	 terus	
berkembang	hingga	rekayasa	komunitas	mikrobioma	guna	
mencapai	 hasil	 yang	 lebih	 signifikan.	 Penerapannya	
mungkin	 akan	mirip	 dengan	 aplikasi	 biofertilizer,	 namun	
lebih	 kepada	 rekayasa	 mikrobioma.	 Synthetic	 microbial	
Community	 (SynComs)	 merupakan	 cara	 merekayasa	
komunitas	 mikrobia	 dengan	 merekrut	 mikrobia	 tertentu	
dan	menciptakan	 kondisi	 yang	meminimalisir	munculnya	
mikroba	pathogen.	Terobosan	ini	masih	terbilang	baru	dan	
memungkinkan	untuk	dilakukan	studi	lebih	lanjut	(Tariq	et	
al.,	2025).	
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SynComs	 diharapkan	 dapat	 memberikan	 efek	 lebih	
signifikan	 secara	 langsung.	 Salah	 satu	 studi	 yang	 pernah	
dilakukan	 yaitu	 memanipulasi	 bakteri	 strain	 dari	
Enterobacter	 cloacae	 yang	 diketahui	 dapat	 merubah	
komunitas	mikrobiota	dan	meminimalisir	resiko	terserang	
penyakit	 Fusarium	 verticillioides	 pada	 jagung	 (Niu	 et	 al.,	
2017).	 Rizosfer	 dan	 endosfer	 tanaman	 diyakini	 mampu	
menjadi	reservoir	isolat	mikroba	yang	potensial	digunakan	
dalam	 SynCom.	 Mikroba	 yang	 potensial	 untuk	 SynCom	
Adalah	mikroba	 yang	mampu	 berperan	 dalam	mengubah	
komunitas	mikrobiota	menjadi	 yang	diharapkan,	mikroba	
tersebut	dapat	disebut	dengan	“core	microbiome”.	Informasi	
lebih	 jauh	 terkait	 core	 microbiome	 serta	 efek	 yang	
dihasilkan	 pada	 pertumbuhan	 tanaman	memerlukan	 data	
yang	 terintegrasi	 yang	 melibatkan	 studi	 “multi-Omic”	
(culturomic,	metagenomic,	metabolomic,	dll).		

Studi	 rekyasa	 dan	 desain	 SynCom	 tidak	 hanya	
melibatkan	 aktivitas	 dan	 kemampuan	 mikroorganisme	
dalam	mikrobioma,	tetapi	juga	proses	fisiologi	tanaman	dan	
interaksinya	 dengan	 komunitas	 mikrobiota	 yang	 ada	
(mikrobioma).	Mikrobia	yang	digunakan	dapat	juga	berupa	
mikrobia	yang	telah	direkayasa	secara	genetik	untuk	dapat	
memberikan	hasil	yang	diharapkan.	Rekayasa	gen	dengan	
menggunakan	 sistem	 CRISPR/Cas	 dinilai	 berpeluang	
digunakan	dalam	rekayasa	genetik	pada	mikroba	spesisfik	
dari	konsorsium	(Dubey	et	al.,	2025).	

Mekanisme	 PGPM	 (Plant	 Growth	 Promoting	
Microorganism)	 terhadap	 ketahanan	 tanaman	 terhadap	
cekaman	 abiotik	 dan	 produktivitas	 tanaman	 perlu	
dipelajari	 lebih	 dalam	 terkait	 mekanisme	 molekulernya.	
Modifikasi	epigenetik	menjadi	penting	terkait	ekspresi	gen	
dan	 mekanisme	 adaptasi	 pada	 tanaman.	 Mekanisme	
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mikrobia	 rizosfer	kaitannya	dengan	modifikasi	 epigenetik	
tanaman	 untuk	 menunjang	 tanaman	 tahan	 terhadap	
cekaman	kekeringan	berkaitan	dengan	perubahan	metilasi	
DNA	pada	gen	yang	berkaitan	dengan	stress	oksidatif	(Kaya	
et	al.,	2023).	Inokulasi	PGPR	pada	tanaman	tomat	diketahui	
meningkatkan	 ekspresi	 gen	SlmiR	159,	SlHsfA1a,	 SIHAKT1	
yang	 berkaitan	 regulasi	 hormon	 pada	 tanaman	 yang	
berperan	dalam	ketahanan	pada	cekaman	kekeringan	(Siraj	
et	al.,	2022).	

Hasil	 yang	 diharapkan	 berupa	 ketahanan	 terhadap	
cekaman	tentu	merupakan	hasil	ekspresi	gen	yang	berarti	
dipengaruhi	juga	oleh	modifikasi	epigenetik	yang	berkaitan	
dengan	phenotypic	plasticity.	Ekspresi	gen	akibat	modifikasi	
epigenetik	tentu	dapat	memengaruhi	hasil	yang	diberikan.	
Rekayasa	 mikrobioma	 juga	 berkaitan	 dengan	 respon	
tanaman	host.	Ketersediaan	nutrisi	yang	berkaitan	dengan	
interaksi	 mikrobiota	 dengan	 tanaman	 host	 diyakini	
memengaruhi	 modifikasi	 epigenetik	 pada	 tanaman	 yang	
berkaitan	 dengan	 ekspresi	 gen	 terkait	 adaptasi	 tanaman	
terhadap	 cekaman.	 Efek	 jangka	 Panjang	 dari	 modifikasi	
epigenetik	 tersebut	 terutama	 yang	 berkaitan	 dengan	
adaptasi	terhadap	cekaman	tentu	yang	kita	harapkan.	Studi	
berkaitan	 hal	 tersebut	 masih	 perlu	 dilakukan	 lebih	 jauh,	
terutama	 terkait	 mempertahankan	 komunitas	 mikroba	
pada	rizosfer	dalam	jangka	lama.	Hal	tersebut	memerlukan	
modifikasi	atau	pun	rekayasa	kondisi	lingkungan	(Chen	et	
al.,	2022).	
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3. Aplikasi	Mikrobiologi	dan	Bioteknologi	Sebagai	
Biokontrol	Yang	Ramah	Lingkungan	
Kehilangan	dan	penurunan	kualitas	produk	pertanian	

banyak	 diakibatkan	 oleh	 hama	 dan	 penyakit.	 Mekanisme	
biologis	 pada	 penanganan	 hama	 dan	 penyakit	 yang	
menyerang	 tanaman	 pertanian	 dan	 perkebunan	 dianggap	
lebih	 ramah	 lingkungan.	 Mekanisme	 biologis	 dianggap	
mampu	menjaga	kualitas	lingkungan	terutama	tanah	untuk	
kedepannya.	 Selain	 itu,	 mekanisme	 biologis	 dianggap	
memiliki	 resiko	 yang	 lebih	 rendah	 terhadap	 ancaman	
kesehatan	 manusia	 (Liu	 et	 al.,	 2019;	 Niu	 et	 al.,	 2020).		
Konsorsium	 mikroba	 (multi-strain	 biological	 control	
agents/MSBCAs)	dalam	penggunaannya	sebagai	Biological	
Control	 Agent/BCA)	 banyak	 menjadi	 perhatian	 guna	
tercapainya	 pertanian	 berkelanjutan	 yang	 lebih	 ramah	
lingkungan.	Interaksi	komunitas	mikroba	dengan	tanaman	
mampu	 meyeleksi	 keberadaan	 mikroba	 fitopatogen	
tertentu,	termasuk	memengaruhi	hama	tanaman	(Niu	et	al.,	
2020).			

Studi	mikrobioma	dalam	strategi	penanganan	hama	
dan	 penyakit	 dapat	 menjadi	 salah	 satu	 cara	 dalam	
meminimalisir	 penggunaan	 pestisida	 dan	 mewujudkan	
pertanian	 berkelanjutan.	 Penanganan	 hama	 dan	 penyakit	
menggunakan	 mikroorganisme	 atau	 pun	 rekayasa	
mikrobioma	 dinilai	 lebih	 ramah	 lingkungan	 dibanding	
penggunaan	 pestisida.	 Beberapa	 hama	 terkadang	 juga	
menjadi	vektor	penyebaran	fungi	pathogen	pada	tanaman.	
Rekayasa	mikrobioma	 dalam	meminimalisir	 kondisi	 yang	
mendukung	 kesehatan	 hama	 serangga	 diharapkan	 juga	
memberikan	aktivitas	antagonis	terhadap	mikroorganisme	
fitopatogen.	
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Gambar	6.	Hasil	Scanning	Electron	Microscopy	(SEM)	uji	

daya	hambat	Bacillus	4G7	dan	4k9	terhadap	
Fusarium	solani		dan	Fusarium	kuroshium	
(Sumber:	Reverchon	et	al.,	2021)	

	
Aplikasi	 mikroorganisme	 yang	 telah	 diterapkan	

dalam	 penanganan	 fitopatogen	 yaitu	 jamur	 Trichoderma	
spp.	 Aplikasi	 Trichoderma	 spp.	 Mampu	 mengubah	
komunitas	profil	mikrobioma	pada	tanaman		(Reverchon	et	
al.,	2021).		

Interaksi	 mikrobioma	 pada	 tanaman	 tidak	 hanya	
berkaitan	dengan	keberadaan	nutrisi	 tetapi	 juga	 interaksi	
dengan	 mikroba	 patogen.	 Pada	 mikrobioma	 rizosfer	
analaisis	 komunitas	 mikroorganisme	 rizosfer	 dapat	
dilakukan	dengan	analisis	metagenomik.	Studi	awal	terkait	
komunitas	 mikroba	 rizosfer	 suatu	 tanaman	 yang	 sehat	
ataupun	 studi	 perubahan	 komunitas	 mikroba	 pasca	
inokulasi	mikroba	perlakuan		(Cunha	et	al.,	2024).		
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Gambar	 7.	 Perubahan	 komunitas	 bakteri	 dan	

fungirizosfer	pasca	inokulasi	bakteri	(T1,	
T2,	T3,	T4	)	
(Sumber:	Cunha	et	al.,	2024)	

	
4. Aplikasi	 Mikrobiologi	 dan	 Bioteknologi	 Pada	
Bioremediasi	Cemaran	di	Lahan	Pertanian	
Lahan	 yang	 tercemar	 tidak	 hanya	 mengancam	

Kesehatan	 manusia	 secara	 langsung,	 tetapi	 dapat	
mengancam	 Kesehatan	 manusia	 secara	 tidak	 langsung	
yakni	masuknya	cemaran	di	rantai	makanan	seperti	logam	
berat	 dan	 pestisida.	 Mikroorganoisme	 dapat	 digunakan	
atau	 pun	 direkayasa	 guna	 bioremediasi	 polutan	 di	 lahan	
dan	mencegah	 penyebaran	 poliutan	 berbahaya	masuk	 ke	
rantai	makanan	(Ajmal	et	al.,	2022).		

Mikroorganisme	 yang	 digunakan	 dapat	 berupa	
mikroorganisme	 yang	 sekaligus	 berperan	 sebagai	 PGPR	
(Plant	 Growth	 Promoting	 Rhizobacteria).	 Kemampuan	
mikroorganisme	 dalam	 menghasilkan	 enzim	 antioksidan	
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(superoxide	 dismutase	 (SOD),	 peroxidase	 (POD),	 ascorbate	
peroxidase	 (APX),	 and	 catalase	 (CAT))	 dan	 zat	 pengkelat	
menjadikan	 mikroorganisme	 tersebut	 sebagai	 kandidat	
yang	 potensial	 dalam	 bioremediasi	 logam	 berat.	 Enzim	
antioksidan	 yang	 dihasilkan	 juga	 berperan	 dalam	
menurunkan	 level	 ROS	 (Reactive	 Oxygen	 Species)	 pada	
tanaman	(Ajmal	et	al.,	2022).	

	

	

Gambar	 8.	 Perbandingan	 padi	 kontrol	 dengan	 padi	
yang	diinokulasi	Providencia	rettgeri	pada	
tanah	yang	mengandung	Cadmium	
(Sumber:	Ajmal	et	al.,	2022)	
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BAB	4	
MIKROORGANISME	LAUT:	

SUMBER	SENYAWA	BIOAKTIF	
	

	
Mikroorganisme	 laut	 merupakan	 organisme	

berukuran	kecil	yang	hidup	di	 laut,	termasuk	dari	domain	
Archaea,	 Bacteria,	 dan	 Eukarya.	 Mikroorganisme	 laut	
memiliki	 toleransi	 terhadap	 salinitas,	 temperatur,	 cahaya,	
dan	 tekanan	 yang	 berbeda	 dengan	 lingkungan	 teresterial	
(Gambar	4.1).	Adaptasi	ini	memungkinkan	mikroorganisme	
laut	hidup	pada	berbagai	kondisi	ekstrem	di	lautan.	

	

	
Gambar	 9.	 Perbandingan	 lingkungan	 teresterial	 dan	

lautan	
(Sumber:	Che	et	al.,	2025)	

	
Evolusi	 panjang	 yang	 dialami	 oleh	 organisme	 laut	

telah	 menghasilkan	 organisme	 dengan	 gen	 langka,	
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termasuk	 pada	 mikroorganisme	 laut.	 Tekanan	 tinggi	
(hingga	 1.100	 atmosfer),	 suhu	 di	 bawah	 0°C,	 kondisi	
anaerobik,	 suhu	 lingkungan	 (di	atas	100°C)	di	 sumber	air	
panas,	 dan	 keasaman	 tinggi	 (pH	 2,8)	menjadi	 lingkungan	
tempat	 bertahan	 hidup	 bagi	 mikroorganisme	 laut.	
Perbedaan	cahaya	pada	setiap	kedalaman	laut	juga	menjadi	
faktor	keanekaragaman	dan	keunikan	mikroorganisme	laut	
(Poli	et	al.,	2017).	

Mikroorganisme	laut	hidup	sebagai	autotrof	maupun	
heterotrof,	 dengan	 beragam	 ciri	 morfologi,	 fisiologi	 dan	
biokimia.	 Mikroorganisme	 laut	 memiliki	 peran	 penting	
dalam	jaring-jaring	makanan	di	laut	(Gambar	10).		

	

	
Gambar	10.	Peran	mikroorganisme	laut	dalam	jaring-

jaring	makanan	
(sumber:	Urry	et	al.,	2020)	
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Mikroorganisme	 laut	 autotrof	 dapat	 menggunakan	
energi	 dari	 cahaya	 (fotosintesis)	 atau	 senyawa	 kimia	
(kemosintesis).	Mikroorganisme	autotrof	bertindak	sebagai	
produsen	 primer	 dalam	 rantai	 makanan	 dan	 pengendali	
siklus	 karbon	 global	 karena	 menggunakan	 CO2	 untuk	
fotosintesis.	Contoh	mikroorganisme	laut	yang	melakukan	
fotosintesis	 adalah	 fitoplankton,	 mikroalga	 dan	
Cyanobacteria.	 Sedangkan	 contoh	 mikroorganisme	 yang	
melakukan	kemosintesis	salah	satunya	adalah		Halomonas	
(Faulkner	 et	 al.,	 2023).	 Di	 sisi	 lain,	 mikroorganisme	
heterotrof	 laut	 memperoleh	 sumber	 karbon	 dari	 bahan	
organik	yang	tersedia	di	lingkungan	laut,	melalui	perannya	
sebagai	pengurai,	atau	melalui	asosiasi	dengan	organisme	
laut	lainnya.		

Mikroorganisme	laut	dapat	ditemukan	langsung	pada	
air	 laut,	 sedimen	 laut,	 serta	 dapat	 membentuk	 asosiasi	
dengan	 tumbuhan	 dan	 hewan	 laut.	 Asosisiasi	 ini	 dapat	
berupa	 simbiosis	 mutualisme,	 komensalisme,	 dan	
parasitisme.	 Mikroorganisme	 laut	 tidak	 hanya	 berperan	
penting	 dalam	 rantai	 makanan,	 tapi	 juga	 dalam	 siklus	
biogeokimia.	 Contohnya	 seperti	 Cyanobacteria	 yang	
merupakan	mikroorganisme	utama	pengikat	nitrogen	(N2)	
di	 lingkungan	 laut	 (El-Seedi	et	al.,	2023).	Mikroorganisme	
laut	 juga	 memiliki	 peranan	 penting	 bagi	 manusia,	 yaitu	
sebagai	 sumber	 makanan,	 obat-obatan,	 penghasil	 enzim,	
serta	 senyawa	 bioaktif	 lain	 yang	 dapat	 diaplikasikan	 di	
berbagai	 bidang,	 seperti	 di	 bidang	 kesehatan,	 farmasi,	
industri	makanan,	kosmetik,	dan	lingkungan.		

Penggunaan	 mikroorganisme	 sebagai	 penghasil	
senyawa	bioaktif	dimulai	sejak	ditemukannya	penisilin	oleh	
Alexander	 Fleming	 pada	 tahun	 1928	 dari	 Penicillium	
notatum.	 Meskipun	 secara	 tidak	 sengaja,	 penemuan	
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penisilin	 ini	menginisiasi	eksplorasi	senyawa	bioaktif	dari	
mikroorganisme,	termasuk	mikroorganisme	laut.	

Persentase	wilayah	laut	yang	lebih	luas	dibandingkan	
dengan	daratan	yang	ada	di	bumi	(sekitar	70%)	membuat	
mikroorganisme	 laut	 menjadi	 sumber	 daya	 hayati	 yang	
masih	 banyak	 belum	 dieksplorasi	 terkait	 potensinya.	
Indonesia	 merupakan	 negara	 kepulauan	 dengan	 potensi	
keanekaragaman	laut	yang	belum	banyak	terjamah.	Kondisi	
tersebut	 menjadikan	 mikroorganisme	 laut	 sebagai	 objek	
yang	 menarik	 untuk	 diteliti	 terkait	 penemuan	 senyawa	
bioaktif	 baru.	 Selain	 itu,	 kondisi	 fisik	 dan	 kimia	 yang	
ekstrem	 di	 lingkungan	 laut	 menyebabkan	 perkembangan	
jalur	metabolisme	tertentu	pada	mikroorganisme	laut	yang		
menghasilkan	senyawa	bioaktif	unik	dan	 tidak	ditemukan	
pada	 mikroorganisme	 teresterial	 (Pinedo-rivilla	 et	 al.,	
2022).		

Sebagian	 besar	 mikroorganisme	 laut	 yang	
menghasilkan	senyawa	bioaktif	diisolasi	dari	sedimen	laut,	
berasosiasi	dengan	spons,	 teripang,	 terumbu	karang,	bulu	
babi,	 lamun,	 rumput	 laut,	 dan	 mangrove.	 Beberapa	
penelitian	 juga	melaporkan	bahwa	 senyawa	bioaktif	 yang	
dihasilkan	 oleh	 mikroorganisme	 laut	 yang	 berasosiasi	
dengan	 organisme	 laut	 lain	 sebagai	 inangnya	 memiliki	
karakteristik	 yang	 sama	 dengan	 senyawa	 bioaktif	 yang	
dihasilkan	oleh	inangnya.	Selain	itu,	senyawa	bioaktif	yang	
dihasilkan	mikroorganisme	laut	menjadi	alat	proteksi	bagi	
inang	 dari	 ancaman	 luar.	 Konsep	 ini	menjadi	 keunggulan	
mikroorganisme	 laut	 untuk	 digunakan	 sebagai	 alternatif	
produser	 senyawa	 bioaktif	 yang	 lebih	 cepat,	 tidak	
membutuhkan	lahan	yang	luas,	biaya	yang	lebih	terjangkau	
dan	lebih	ramah	lingkungan.		
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Secara	 umum,	 penemuan	 senyawa	 bioaktif	 dari	
mikroorganisme	laut	dapat	dilakukan	secara	eksperimental	
di	 laboratorium	 dengan	 mengisolasi	 dan	 mengkulturkan	
mikroorganisme	 laut	 yang	 potensial,	 memperoleh	
metabolit	sekundernya,	lalu	menguji	aktivitasnya.	Senyawa	
bioaktif	 dapat	 diperoleh	 menggunakan	 mikroorganisme	
tunggal	maupun	dengan	starategi	co-culture,	yaitu	strategi	
untuk	 meningkatkan	 keragaman	 dan	 kebaruan	 metabolit	
yang	dihasilkan	oleh	mikroorganisme	dengan	cara	meniru	
pola	 pertumbuhan	 komunitas	 mikroorganisme	 di	 habitat	
alaminya.	 Strategi	 co-culture	 ini	 diharapkan	 dapat	
menstimulasi	klaster	gen	biosintesis	yang	tidak	terekspresi	
dalam	 kondisi	 kultur	 tunggal,	 sehingga	 mendorong	
produksi	 metabolit	 sekunder	 baru.	 Keragaman	 senyawa	
bioaktif	 yang	 dihasilkan	 oleh	 metode	 co-culture	
mikroorganisme	 laut	 didominasi	 oleh	 poliketida	 (39,2%),	
alkaloid	 (24,2%),	 dan	 peptida	 (20,6%)	 (Li	 et	 al.,	 2023)	
seperti	yang	ditunjukkan	oleh	(Gambar	11)	

	

	
Gambar	11.	Keragaman	metabolit	sekunder	pada	co-

culture	mikroorganisme	laut	
(sumber:	Li	et	al.,	2023)	
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Mikroorganisme	 laut	 juga	 banyak	 yang	 tidak	 dapat	
dikulturkan	(unculturable)	sehingga	potensinya	tidak	dapat	
diujikan	secara	langsung.	Untuk	itu,	studi	metagenomik	juga	
dapat	 dilakukan	 dalam	 penemuan	 senyawa	 bioaktif	 baru	
dari	 mikroorganisme	 laut.	 Studi	 metagenomik	 dapat	
mengidentifikasi	 berbagai	 gugus	 gen	 biosintetik	 yang	
berkaitan	dengan	metabolit	sekunder	dari	mikroorganisme	
laut	 (Wang	 et	 al.,	 2024).	 Sumber	 senyawa	 bioaktif	 dari	
mikroorganisme	laut	diuraikan	sebagai	berikut.	

	
1. Bakteri	Laut	

Bakteri	 laut	 sebagai	 penghasil	 senyawa	 bioaktif	
sudah	banyak	dilaporkan.	Bakteri	 laut	yang	paling	banyak	
dilaporkan	 menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	 berasal	 dari	
genus	 Bacillus.	 Beberapa	 spesies	 Bacillus	 laut	 yang	
menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	 dipetakan	 dalam	 diagram	
berikut.		

	
Gambar	12.	Spesies	Bacillus	laut	yang	dilaporkan	

menghasilkan	senyawa	bioaktif	
(sumber:	Xiao	et	al.,	2022)	
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Berdasarkan	 Gambar	 12,	 genus	 Bacillus	 laut	 yang	
paling	 banyak	 menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	 adalah	
Bacillus	 subtilis,	 dengan	 senyawa	 paling	 dominan	 adalah	
senyawa	 antimikroba,	 yaitu	 sebanyak	 41,4%.	 Senyawa-
senyawa	bioaktif	yang	dihasilkan	oleh	bakteri	laut	memiliki	
aktivitas	 yang	 beragam,	 seperti	 aktivitas	 antimikroba,	
antikanker,	antioksidan,	antiinflamasi,	antiaging,	antivirus,	
dan	 lain	 sebagainya.	Bacillus	 subtilis	 sp.	18	asal	Laut	Cina	
Selatan	yang	diisolasi	dari	bagian	luar	spons	menghasilkan	
antibiotik	 Makrolaktin	 terhadap	 bakteri	 Enterococcus	
faecalis	(Xu	et	al.,	2024).	Beberapa	senyawa	bioaktif	utama	
yang	dihasilkan	oleh	Bacillus	laut	lainnya	ditunjukkan	oleh	
(Gambar	4.5)	

	

	
Gambar	13.	Kelas	utama	senyawa	metabolit	sekunder	

dari	Bacillus	
(sumber:	Mondol	et	al.,	2013)	
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Bakteri	 laut	 yang	 menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	
paling	banyak	diisolasi	dari	sedimen	laut,	diikuti	oleh	spons,	
rumput	 laut,	 serta	 bunga	 karang.	 	 Asosiasi	 bakteri	 laut	
dengan	spons	dapat	dilihat	pada	(Gambar	4.6).	
	

	

	

	

	
	
	
	

Gambar	14.	Asosiasi	bakteri	laut	dengan	spons	
(sumber:	Nnaji	et	al.,	2022)	

	
Beberapa	 penelitian	 terkait	 senyawa	 bioaktif	 yang	

dihasilkan	 oleh	 bakteri	 yang	 berasosiasi	 dengan	 spons	
sudah	 banyak	 dilaporkan	 di	 berbagai	 wilayah	 di	 dunia,	
termasuk	 Indonesia.	 Senyawa	 bioaktif	 tersebut	 dapat	
berasal	 dari	 ekstraksi	 pellet,	 supernatan,	 metabolit	
sekunder	 termasuk	 pigmen	 yang	 dihasilkannya.	 Metode	
yang	 dilakukan	 dalam	 penemuan	 senyawa	 bioaktif	 dari	
bakteri	 laut	 cukup	 beragam,	 sesuai	 dengan	 senyawa	
bioaktif	 apa	 yang	 ingin	 diperoleh.	 Penapisan	 awal	
penemuan	 senyawa	 bioaktif	 dapat	 dilakukan	 dengan	
mengujikan	 isolat	bakteri	 secara	 langsung,	diikuti	 dengan	
uji	 menggunakan	 pellet	 dan	 supernatan.	 Sipriyadi	 et	 al.,	
(2022)	 melaporkan	 isolat	 bakteri	 Bacillus	 thuringiensis	
strain	USS-CAP-1	yang	berasosiasi	dengan	spons	Jaspis	sp.	
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asal	 Pulau	 Enggano,	 Indonesia	 memiliki	 aktivitas	
antimikroba.	

Penelitian	 Cahlia	 et	 al.,	 2023	 melaporkan	 ekstrak	
pigmen	kuning	kemerahan	yang	dihasilkan	oleh	bakteri	laut	
Bacillus	haikouensis	AGS112	yang	berasosiasi	dengan	spons	
Agela	 sp.	 dari	 Kepulauan	 Seribu,	 Indonesia	 memiliki	
aktivitas	 antioksidan	 yang	 kuat.	 Pseudomonas	 aeruginosa	
P1.S9	yang	berasosiasi	dengan	spons	asal	Kepulauan	Seribu,	
Indonesia	 dilaporkan	 menghasilkan	 pigmen	 biru	 yang	
memiliki	 aktivitas	 antibakteri,	 antioksidan,	 dan	 sitotoksik	
(Wahyudi	et	al.,	2022).		

Bakteri	laut	yang	berasosiasi	dengan	organisme	lain	
seperti	 tanaman	mangrove	 dilaporkan	 oleh	Bodhaguru	 et	
al.,	 (2019),	yaitu	bakteri	Rhodococcus	 sp.	yang	berasosiasi	
dengan	 mangrove	 Rhizophora	 mucronata	 menghasilkan	
senyawa	 Sterol-glycosides	 dengan	 aktivitas	 antibakteri	
terhadap	 patogen	 laut.	 Isolat	 bakteri	 Vibrio	
parahaemolyticus	 yang	 berasosiasi	 dengan	 mangrove	
Avicennia	 marina	 menghasilkan	 senyawa	 Vibriocin	 yang	
bisa	digunakan	sebagai	pengendali	vibriosis	(Balakrishnan	
et	 al.,	 2014).	 Selain	 itu,	 isolat	 bakteri	 yang	 berasal	 dari	
pencernaan	 bulu	 babi	 asal	 Kabupaten	 Kaur,	 Bengkulu	
memiliki	aktivitas	antibakteri	(Wibowo	et	al.,	2025).	

Senyawa	 bioaktif	 yang	 dihasilkan	 oleh	 bakteri	 laut	
juga	dilaporkan	berasal	dari	co-culture.	Metode	co-culutre	
dari	Streptomyces	 sp.	 dan	Bacillus	 sp.	 yang	diperoleh	dari	
pesisir	 lahan	 basah	 berlumpur	 menghasilkan	 senyawa	
metabolit	 baru	 berupa	 Dentigerumycin	 E	 yang	 memiliki	
aktivitas	 antiproliferatif	 dan	 antimetastatik	 terhadap	
karsinoma	 manusia	 (Shin	 et	 al.,	 2018).	 Beberapa	 bakteri	
laut	 lain	 yang	menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	 dirangkum	
dalam	(Tabel	4.1)	
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Tabel	 1.	 Bakteri	 laut	 dan	 senyawa	 bioaktif	 yang	

dihasilkan	
Bakteri	Laut	 Metabolit	

Sekunder	
Aktivitas	
Biologis	 Referensi	

Pseudomonas	
putida	

9,	 10	
dihydrophenan
threne-2-
carboxylic	acid	

Antifungi	 Uzair	 et	 al.,	
(2018)	

Bacillus	
licheniformis	OF2	 L.araginase	 Antikanker	 Selim	et	al.,	

(2024)	
Enterobacter	
cloacae	MBB8	

Exopolisacchari
de	(EPS)	 Antioksidan	 Shyam	 et	

al.,	(2021)	

Pseudomonas	sp.	 Chitinase	 Antifungi	 Liu	 et	 al.,	
(2019)	

Aneurinibacillus	
aneurinilyticus	
SBP-11	

Aneurinifactin	 Antimicrobial	 Balan	et	al.,	
(2017)	

	
2. Aktinobakteri	Laut	

Aktinobakteri,	 termasuk	 aktinomisetes,	 merupakan	
kelompok	 bakteri	 Gram-positif	 yang	 strukturnya	 dapat	
membentuk	 filamen	 dengan	 kandungan	 Guanin-Sitosin	
(GC)	 yang	 tinggi,	 dan	menghasilkan	 spora.	Aktinomisetes,	
khususnya	 genus	 Streptomyces	 dikenal	 sebagai	 penghasil	
antibiotik	 utama	 dalam	 kehidupan,	 baik	 berasal	 dari	
Streptomyces	 terseterial	 maupun	 Streptomyces	 laut	
(Gambar	 14).	 Beberapa	 senyawa	 antimikroba	 yang	
dihasilkan	oleh	Streptomyces	laut	adalah	Chlorocatechelin	A	
(1),	 Bacitracin	 A	 (2),	 Indole-3-lactic	 acid	 (3),	 dan	
Phenylacetic	acid	(4)	yang	struktur	kimianya	seperti	pada	
Gambar	 15.	 Selain	 menghasilkan	 antibiotik,	 Streptomyces	
menjadi	 objek	 paling	 diminati	 dalam	 menghasilkan	
senyawa	lain	seperti	antifungi,	antibiofilm,	antioksidan	dan	
antitumor.	
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Gambar	 15.	 Streptomyces	 diamati	 dengan	 Scanning	

Electrone	Microscope	(SEM)	
(Sumber:	Urry	et	al.,	2020)	

	
	

	
Gambar	16.	Struktur	kimia	senyawa	antimikroba	yang	

dihasilkan	 oleh	 beberapa	 Streptomyces	
laut	
(Sumber:	Srinivasan	et	al.,	2021)	

	
Beberapa	 genus	 aktinomisetes	 laut	 lain	 juga	

dilaporkan	 dapat	 menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	 (Tabel	
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4.2).	 Berdasarkan	 laporan	 dari	 beberapa	 penelitian	 yang	
ada,	aktinomisetes	 laut	memiliki	 sifat	yang	 lebih	beragam	
dan	unggul	dibandingkan	dengan	aktinomisetes	teresterial	
dalam	 menghasilkan	 senyawa	 antibakteri,	 antibiofilm,	
antikoagulan,	antivirus,	dan	antifungi.		

	
Tabel	2.	Aktinobakteri	laut	dan	senyawa	bioaktif	yang	

dihasilkan	
Actinomycetes	

Laut	
Metabolit	
Sekunder	

Aktivitas	
Biologis	 Referensi	

Streptomyces	 sp.	
CB02980	

Pyrroloformami
des	C	 Antibakteri	 Zhou	 et	 al.,	

(2020)	
Streptomyces	 sp.	
CMN-62	

Anthranilate	 Anti	influenza	 Che	 et	 al.,	
(2018)	

Micromonospora	
harpali	 Spirotetronate	 Antimikroba	 Gui	 et	 al.,	

(2017)	

Micromonospora	
sp.	

Extracellular	
Polymeric	
Substances	

Antioksidan	 George	 et	
al.,	(2022)	

Salinospora	
arenicola	

Rifamycin	 Antibiotik	 Bose	 et	 al.,	
(2015)	

	
Langkah	 awal	 untuk	 memperoleh	 senyawa	 bioaktif	

dari	 aktinobakteri	 adalah	 menumbuhkannya	 di	 dalam	
media	 dan	 membutuhkan	 waktu	 7-10	 hari,	 lebih	 lama	
dibandingkan	 pertumbuhan	 koloni	 bakteri.	 Skrining	 awal	
dapat	 dilakukan	 menggunakan	 isolat	 secara	 langsung	
seperti	 yang	 dilakukan	 Sipriyadi	 et	 al.,	 (2021)	 yang	
melaporkan	 bahwa	 isolat	 aktinobakteria	 Kocuria	 marina	
yang	 berasosiasi	 dengan	 spons	 Haliclona	 sp.	 asal	 Pulau	
Enggano	memiliki	aktivitas	antimikroba.		
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Setelah	 mengetahui	 potensi	 senyawa	 bioaktif	 dari	
aktinobakteri	 laut,	 uji	 lanjut	 dilakukan	 menggunakan	
ekstrak	 senyawa	 bioaktifnya.	 Ekstraksi	 senyawa	 bioaktif	
dari	aktinobakteri	dapat	dilakukan	menggunakan	berbagai	
macam	pelarut,	dari	pelarut	polar	hingga	non	polar.	Pelarut	
yang	 paling	 banyak	 digunakan	 dalam	 ekstraksi	 senyawa	
bioaktif	dari	aktinobakteri	adalah	etil	asetat	dibandingkan	
dengan	 pelarut	 lain	 seperti	 metanol,	 butanol,	 etanol,	
butanon,	aseton,	dan	lainnya	(Gambar	4.9).		

	

	
Gambar	 17.	 Pelarut	 yang	 digunakan	 untuk	

mendapatkan	 ekstrak	 dan	 senyawa	
bioaktif	dari	aktinobakteri	

(Sumber:	Hoz-Romo	et	al.,	2022)	
	

Etil	asetat	merupakan	senyawa	semipolar	yang	dapat	
menarik	 senyawa	 polar	 maupun	 non	 polar,	 sehingga	 etil	
asetat	 merupakan	 pelarut	 yang	 paling	 banyak	 digunakan	
dalam	 eksplorasi	 senyawa	 bioaktif	 karena	 dapat	menarik	
senyawa	yang	lebih	banyak.	Namun,	 jika	senyawa	bioaktif	
yang	 ditargetkan	 sudah	 diketahui	 sifat	 polaritasnya,	
penggunaan	 pelarut	 dapat	 disesuaikan	 dengan	 senyawa	
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target.	 Senyawa	 bioaktif	 seperti	 flavonoid	 yang	 banyak	
ditemukan	 pada	 tumbuhan	 juga	 dapat	 dihasilkan	 oleh	
aktinobakteri	 laut.	 Salah	 satu	 jenis	 flavonoid	 yang	
dihasilkan	 oleh	 aktinobakteri	 yaitu	 Citreamicin	 yang	
memiliki	aktivitas	antibakteri,	dihasilkan	oleh	Streptomyces	
caelestis	asal	perairan	pesisir	Laut	Merah	(Liu	et	al.,	2012).		

	
2. Fungi	Laut	

Fungi	 adalah	 mikroorganisme	 eukariotik	 yang	
dinding	 selnya	 disusun	 oleh	 senyawa	 kitin,	 merupakan	
organisme	 heterotrof	 yang	 berdasarkan	 ukurannya	 bisa	
dikategorikan	 sebagai	 fungi	 makroskopis	 dan	 fungi	
mikroskopis.	 Fungi	 tidak	 hanya	 ditemukan	 di	 daerah	
teresterial,	tapi	juga	ditemukan	di	laut.	Sama	seperti	bakteri	
dan	 aktinobakteri	 yang	 ditemukan	 di	 laut,	 fungi	 laut	 juga	
dilaporkan	 dapat	 menghasilkan	 senyawa	 metabolit	
sekunder	 dengan	 berbagai	 aktivitas	 biologis,	 seperti	
senyawa	 antimikroba,	 antioksidan,	 dan	 antikanker.	
Beberapa	spesies	fungi	laut	yang	dilaporkan	menghasilkan	
senyawa	bioaktif	dapat	dilihat	pada	(Gambar	4.10).	
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Gambar	 18.	 Spesies	 fungi	 laut	 yang	 menghasilkan	
senyawa	bioaktif	
(Sumber:	Pan	et	al.,	2025)	
	

Fungi	 laut	 yang	 menghasilkan	 senyawa	 bioaktif	
didominasi	oleh	genus	Penicillium	dan	Aspergillus.	Senyawa	
antimikroba	 yang	 dihasilkan	 fungi	 laut	 berupa	 senyawa	
poliketida,	alkaloid,	terpenoid,	peptida,	dan	misscellaneous	
(Pan	 et	 al.,	 2025).	 	 Penicillium	 sp.	 ZZ901	 menghasilkan	
senyawa	Scleroderolide	dengan	aktivitas	antibakteri	(Li	et	
al.,	 2018).	 Aspergillus	 sp.	 LS116	 menghasilkan	
Aspergilsteroid	 yang	memiliki	 aktivitas	 antibakteri	 (Xu	 et	
al.,	 2019).	 Senyawa	poliketida	baru	yaitu	Penirubenone	A	
dihasilkan	oleh	Penicillium	rubens	BTBU20213035	asal	laut	
yang	 memiliki	 aktivitas	 anticandida	 (Xu	 et	 al.,	 2024).	
Aspergillus	 niger	 laut	menghasilkan	 senyawa	Malformin	C	
yang	memiliki	aktivitas	anti-HIV-1	yang	kuat	(Ghoran	et	al.,	
2023).	

	
3. Mikroalga	Laut	

Mikroalga	 merupakan	 organisme	 fotosintetik	 yang	
hidup	 di	 berbagai	 habitat,	 termasuk	 di	 laut.	 Beberapa	
mikroalga	 termasuk	 ke	 dalam	 organisme	 prokariot	 dan	
sebagian	 lagi	 termasuk	 ke	 dalam	 eukariot.	 Mikroalga	
membutuhkan	CO2	untuk	 fotosintesis,	 sehingga	mikroalga	
dapat	mengubah	CO2	 atmosfer	menjadi	karbohidrat,	 lipid,	
dan	produk	biologis	 lainnya.	Biomassa	mikroalga	menjadi	
sumber	 biofuel	 dan	 senyawa	 bioaktif	 yang	 bermanfaat	
(Gambar	4.11).	
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Gambar	19.	Peran	mikroalga	
(Sumber:	Khan	et	al.,	2018)	

	
Mikroalga	 laut	 berperan	 penting	 dalam	 rantai	

makanan	di	laut,	yaitu	sebagai	makanan	bagi	zooplankton,	
crustacea	 kecil	 dan	 beberapa	 kelompok	 kerang	 laut.	
Mikroalga	 laut	 juga	 berperan	 penting	 dalam	 siklus	
biogeokimia	 di	 laut	 seperti	 siklus	 karbon,	 nitrogen	 dan	
silikat.	 Beberapa	 spesies	 mikroalga	 laut	 seperti	
Porphyridium	 spp.,	 Dunaliella	 salina,	 Tetraselmis	 spp.,	
Phaeodactylum	 tricornutum,	 Haematococcus	 pluvialis,	
Isochrysis	 galbana,	 dan	 Nannochloropsis	 sp.	 dapat	
menghasilkan	metabolit	 sekunder	 yang	 berperan	 sebagai	
senyawa	bioaktif.	Aplikasi	senyawa	bioaktif	yang	dihasilkan	
oleh	mikroalga	 laut	Porphyridium	 spp.	 dapat	 dilihat	 pada	
(Gambar	4.12).	
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Gambar	20.	Aplikasi	senyawa	bioaktif	yang	dihasilkan	
oleh	Porphyridium	spp.	laut	

(Sumber:	Li	et	al.,	2019)	
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BAB	5	
INDUSTRI	HIJAU:	

MIKROORGANISME	SEBAGAI	
SUMBER	BIOENERGI	DAN	

BIOPRODUK	
	

Perkembangan	 sektor	 industri	 global	 saat	 ini	
menghadapi	 tantangan	 yang	 besar	 berkaitan	 dengan	
keberlanjutan	 lingkungan,	 ketergantungan	 bahan	 bakar	
fosil	yang	cepat	surut,	serta	meningkatnya	produksi	limbah	
yang	 berpotensi	 mencemari	 lingkungan.	 Proses	 produksi	
industri	 dalam	menghasilkan	output	memerlukan	 sumber	
daya	 alam	 yang	 kini	 terus	 berkurang	 dan	 mencapai	
batasnya	 (Noranarttakun	 &	 Pharino	 2021).	 Selain	 itu,	
sektor	 industri	 menyumbangkan	 efek	 rumah	 kaca	 (green	
house	effect)	yang	dipengaruhi	oleh	adanya	globalisasi	dan	
perubahan	iklim	ekstrem	(Aryani	Siregar	et	al.,	2020).		

Kegiatan	 industri	 konvensional	 selama	 ini	
berorientasi	 pada	 sistem	 produksi	 masif	 yang	 seringkali	
menyebabkan	 polusi,	 kerusakan	 ekosistem,	 dan	
menimbulkan	risiko	bagi	kesehatan	manusia.	Hal	tersebut	
membebani	Bumi	dengan	memicu	berbagai	krisis	ekologis,	
seperti	 pemanasan	 global	 (global	 warming),	 penurunan	
kualitas	 air	 dan	 tanah,	 hingga	 menurunnya	
keanekaragaman	 hayati	 (biodiversity).	 Konsep	 industri	
hijau	atau	green	 industry	 (GI)	muncul	sebagai	pendekatan	
baru	 dalam	 pembangunan	 industri	 yang	 mengutamakan	
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keberlanjutan	 lingkungan,	 efisiensi	 sumber	 daya,	
pengurangan	 produksi	 limbah,	 dan	 kesejahteraan	 sosial	
melalui	 penggunaan	 energi	 dan	 bahan	 baku	 yang	 lebih	
efisien,	 praktik	 inovatif,	 dan	 penerapan	 teknologi	 hijau	
(Aryani	Siregar	et	al.,	2020;	Nyangchak	2022).	

Pengintegrasian	 pertumbuhan	 ekonomi	 dengan	
pelestarian	lingkungan	telah	menjadi	strategi	krusial	dalam	
industri	hijau	untuk	mengatasi	tantangan	perubahan	iklim	
dan	krisis	energi	yang	semakin	mendesak,	selaras	dengan	
Tujuan	Pembangunan	Berkelanjutan	atau	The	Sustainable	
Development	 Goals	 (SDGs)	 khususnya	 SDG	 12	 yang	
berupaya	 memastikan	 pola	 konsumsi	 dan	 produksi	
berkelanjutan.		

Penilaian	 terbaru	 mengenai	 progres	 menuju	 SDGs	
telah	mengidentifikasi	hambatan-hambatan	utama	seperti	
dampak	krisis	iklim,	lemahnya	ekonomi	global,	dan	dampak	
pandemi,	yang	mengancam	upaya	pencapaian	SDGs	bahkan	
hingga	tahun	2050	(Diaz-Troya	&	Huertas,	2024).	Di	tengah	
kebutuhan	 dunia	 akan	 energi	 alternatif	 dan	 material	
terbarukan,	 mikroorganisme	 menawarkan	 peluang	 baru	
dan	 revolusioner.	 Mikroorganisme	 dikenal	 karena	
kemampuannya	 untuk	 bertahan	 hidup	 dan	 tumbuh	 di	
lingkungan	 ekstrem	 serta	 beradaptasi	 dengan	 cepat	
terhadap	 perubahan	 lingkungan	 (Akinsemolu	 2023;	
Kochhar	 et	 al.,	 2022).	 Mikroba	 kini	 tidak	 lagi	 hanya	
dipandang	sebagai	organisme	mikroskopis	yang	berperan	
dalam	dekomposisi,	namun	telah	bertransformasi	menjadi	
pabrik	biologis	“biofactory”	atau	“cell	factory”	yang	mampu	
menghasilkan	bioproduk	bernilai	tinggi	dan	berkelanjutan	
melalui	 pengembangan	 kerangka	 kerja	mikrobioteknologi	
industri.		
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Mikroorganisme	 seperti	 bakteri,	 khamir	 uniseluler,	
jamur	 berfilamen	 (kapang),	 atau	 mikroalga	 digunakan	
untuk	 menghasilkan	 berbagai	 bioproduk	 dalam	 skala	
industri.	 Bioproduk	 atau	 produk	 berbasis	 hayati	
merupakan	produk	bernilai	komersial	yang	diperoleh	dari	
konversi	 biomassa	 berkelanjutan	 di	 bidang	 biorefinery	
(Arshad	 et	 al.,	 2025).	 Bioproduk	 mikroba	 menunjukkan	
banyak	keunggulan,	seperti	ramah	lingkungan	dan	mudah	
terdegradasi,	membutuhkan	lebih	sedikit	lahan	dan	sumber	
air,	 berkontribusi	 dalam	 menurunkan	 dampak	 toksik	
lingkungan,	dan	mendukung	perekonomian	dunia	sekaligus	
mengurangi	 beban	 pemanfaatan	 sumber	 daya	 tak	
terbarukan	 (Agathos	 2011;	Arshad	 et	 al.,	 2025),	 sehingga	
menjadikannya	 sebagai	 agen	 penting	 dalam	 transformasi	
industri	menuju	sistem	produksi	hijau	yang	lebih	bersih	dan	
berkelanjutan.	

Mikroba	 menghasilkan	 sekitar	 23.000	 metabolit	
sekunder	 yang	 pernah	 diketahui,	 di	mana	 sebanyak	 42%	
berasal	 dari	 jamur	 dan	 32%	 dari	 aktinomiset	 (bakteri	
berfilamen)	 (Chaudhary	 et	 al.,	 2024;	Demain	 2014),	 yang	
menggambarkan	 biodiversitas	 tinggi	 dan	 pemanfaatan	
mikroba	potensial	 sebagai	pabrik	 sel	untuk	menghasilkan	
bioproduk	 industri	 penting.	 Analisis	 terbaru	 tentang	
biodiversitas	 lingkungan	 menunjukkan	 bahwa	 99%	
mikroba	berada	dalam	bentuk	konsorsium	dan	berpotensi	
diaplikasikan	 sebagai	 bahan	 fungsional	 di	 sektor	 pangan,	
produksi	 biofuel	 untuk	 bioenergi,	 bioplastik,	 bahan	 kimia	
hayati,	 biosurfkatan,	 biofarmasi,	 dan	nutrasetikal	 (Arshad	
et	al.,	2025;	Chaudhary	et	al.,	2024)	(Tabel	5.1).		

Hal	ini	selaras	dengan	SDG	2	dalam	produksi	pangan,	
SDG	 3	 dalam	 upaya	 menciptakan	 kesehatan	 dan	
kesejahteraan,	SDG	6	dalam	meningkatkan	kualitas	air,	SDG	
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7	yang	berperan	langsung	dalam	produksi	energi	bersih	dan	
terjangkau,	SDG	9	terkait	industri-inovasi	dan	infrastruktur,	
SDG	 12	 yang	 mendukung	 konsumsi	 dan	 produksi	 yang	
bertanggung	 jawab	dengan	konsep	biodegradable,	SDG	13	
dalam	 menurunkan	 emisi	 gas	 rumah	 kaca	 (GRK)	 dan	
mengubah	 sumber	 daya	 terbarukan	 menjadi	 bioenergi,	
serta	 	 SDG	 14	 &	 15	 sebagai	 komponen	 penting	 bagi	
kehidupan	di	bawah	air	dan	di	darat.	

	
Tabel	 3.	 Ringkasan	 bioproduk	 mikroba,	 mikroba	

penghasil,	dan	aplikasinya	
Bioproduk	 Mikroba	 Aplikasi	

Industri	 Referensi	

Asam	laktat	 Lactobacillus,	
Lactococcus	

Pangan	 dan	
polimer	

(Arshad	et	al.,	
2025)	

Asam	sitrat	 Aspergillus	niger,	
Brevibacterium	

Kosmetik,	
faramasi	

(Behera	et	al.,	
2021)	

Probiotik	
L.	plantarum,	
Bifidobacterium	
longum	

Kesehatan	dan	
imunitas	

(Elazzazy	et	
al.,	2025)	

Vitamin	 Bacillus	subtilis,	
Candida	famata	 Kesehatan		

(Elazzazy	et	
al.,	2025;	
Hanna	et	al.,	
2022)	

Polifenol	
Saccharomyces	
cerevisiae,	L.	
brevis	

Preservasi	
pangan,	 anti-
hipersensitif	

(Elazzazy	et	
al.,	2025;	
Rathod	et	al.,	
2023)	

Antioksidan	
Thermus	
filiformis,	S.	
aureus,	A.	oryzae	

Preservasi	
pangan	

(Poljsak	et	al.,	
2021;	Rani	et	
al.,	2021)	

Bioetanol		
S.	cerevisiae,	
Zymomonas	
mobilis	

Bahan	 bakar	
kendaraan	

(Keasling	et	
al.,	2021)	

Biodiesel		

B.	alcalophilus,	A.	
oryzae,	
Schizochytrium	
sp.	

Bahan	 bakar	
kendaraan,	
pembangkit	
energi	

(Shi	et	al.,	
2011)	

Biogas		
Clostridium	
thermocellum,	
Methanosarcina	

Sektor	energi	 (Wirth	et	al.,	
2012)	
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barkeri	

Polihidroksi	
alkanoat	
(PHA)	

Cuprivadus	
nector,	B.	subtilis	

Packaging,	
bahan	 adesif,	
paper	coatings	

(Pandey	et	al.,	
2022;	
Varghese	et	
al.,	2022)	

Polihidroksi	
butirat	(PHB)	

B.	firmus,	Candida	
krusei	 Biopolimer		 (Varghese	et	

al.,	2022)	
Asam	
polilaktat	
(PLA)	

L.	pentosus,	L.	
plantarum	

Poliester	
mudah	terurai	

(Varghese	et	
al.,	2022)	

Antibiotik	
Streptomyces	
nodosus,	
Penicillium	sp.	

Kesehatan	 (Danquah	et	
al.,	2022)	

Vaksin	 C.	tetani,	B.	
Calmette	guerin	 Imunitas	

(Larenas-
Linnemann	et	
al.,	2020)	

Bio-surfaktan	 B.	subtilis,	
Burkholderi	sp.	

Detergen,	
kertas	

(Ambaye	et	
al.,	2021;	
Bjerk	et	al.,	
2021)	

Sumber:	Dimodifikasi	dari	Arshad	et	al.,	(2025)	
	

Mikroba	 menghasilkan	 berbagai	 senyawa	 berharga	
seperti	 yang	 disebutkan	 pada	 Tabel	 1	 dengan	
memanfaatkan	 bahan	 baku	 terbarukan	 yang	 murah	
menggunakan	cara	yang	ramah	lingkungan	dan	ekonomis.	
Produksi	 bioproduk	 mikroba	 dilakukan	 dengan	 berbagai	
teknik	 seiring	 dengan	 perkembangan	 dan	 kemajuan	 ilmu	
pengetahuan	dan	teknologi,	mencakup	teknologi	fermentasi	
dalam	 fermentor	 spesifik,	 teknik	 kultur	 sel,	 metode	
pemanfaatan	substrat,	rekayasa	genetika	mikroba	(Deckers	
et	 al.,	 2020),	 pemrosesan	 hilir	 (downstream	 processing),	
rekayasa	bioproses,	dan	berbagai	teknik	canggih	lainnya.	

Fermentasi	 adalah	 bioproses	 yang	 menggunakan	
mikroba	 untuk	mengubah	 sumber	 karbon	 kompleks	 atau	
sederhana	menjadi	 senyawa	 yang	 diinginkan.	 Fermentasi	
industri	dilakukan	menggunakan	metode	Batch,	Fed-batch,	
Continuous,	Solid-state	Fermentation	 (SSF)	dan	Submerged	
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Fermentation	 (SmF)	 (Ansorena	 dan	 Astiasarán	 2015;	
Arshad	et	al.,	2025)	dengan	jenis	fermentasi	aerob,	anaerob,	
asam	laktat,	dan	alkohol.	Pemrosesan	hilir	dengan	metode	
kromatografi	 (afinitas,	 pertukaran	 ion),	 sentrifugasi,	 dan	
filtrasi	 (ultrafiltrasi,	 filtrasi	 membran)	 dilakukan	 untuk	
memurnikan	produk	bernilai	tinggi	(Arshad	et	al.,	2025;	Liu	
et	al.,	2010).	Rekayasa	genetika	melibatkan	modifikasi	DNA	
(seperti	 teknologi	 DNA	 rekombinan,	 sistem	 CRISPR-Cas9,	
modifikasi	 jalur	 dan	 mesin	 metabolisme,	 biologi	 sintetik,	
rekayasa	 metabolisme,	 dan	 evolusi	 terarah)	 untuk	
memperbaiki,	 mengubah,	 atau	 meningkatkan	 fungsi	
tertentu	 dalam	menciptakan	mikroba	 yang	menghasilkan	
bioproduk	 berkualitas	 tinggi.	 Tingkat	 keberhasilan	
perbaikan	 strain	 mikroba	 melalui	 modifikasi	 genetika	
bergantung	pada	hasil,	efisiensi,	pemurnian,	strain	toleran,	
strain	 resisten,	 dan	 produk	 yang	 diinginkan	 (Ari	 et	 al.,	
2024).	

Penerapan	 mikroba	 sebagai	 pabrik	 biologis	
berkontribusi	 dalam	 menemukan	 solusi	 berkelanjutan	
untuk	sebagian	besar	masalah	kritis	yang	dihadapi	planet	
Bumi,	 termasuk	 perubahan	 iklim,	 degradasi	 lingkungan,	
kesehatan,	 dan	 kebutuhan	 energi.	 Bioproduk	 industri	
seperti	 asam	 organik,	 probiotik,	 vitamin,	 antioksidan,	
bioplastik,	 dan	 biosurfaktan	 dikembangkan	 sebagai	
alternatif	 produk	 kimia	 sintetis	 yang	 sulit	 terurai	 di	
lingkungan.		

Di	 sisi	 lain,	 bioenergi	 seperti	 bioetanol,	 biodiesel,	
biogas,	 dan	 biohidrogen	 dianggap	 sebagai	 bentuk	 energi	
masa	 depan	 dengan	 sifat	 terbarukan,	 rendah	 emisi,	 serta	
dapat	diproduksi	dengan	memanfaatkan	limbah	pertanian	
yang	 menyediakan	 sumber	 energi	 alternatif	 sambil	
mengurangi	produksi	 limbah.	Keberadaan	mikroba	dalam	
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konsep	 industri	 hijau	 tidak	 hanya	 memberikan	 solusi	
seperti	yang	disebutkan	sebelumnya,	tetapi	juga	membuka	
jalan	bagi	bioekonomi	sirkular	yang	menekankan	valorisasi	
limbah	 menjadi	 sumber	 daya	 berharga,	 sehingga	
menambah	 manfaat	 ekonomi	 (Matassa	 et	 al.,	 2016;	
Vermelho	et	al.,	2025).	Pengetahuan	tentang	bioteknologi,	
mikrobiologi,	 kimia,	 genetika,	 genomika,	dan	bioteknologi	
industri	 memfasilitasi	 integrasi	 teknologi	 biokonversi,	
rekayasa	genetika,	dan	biorefinery	mikroba	 (Arshad	et	al.,	
2025)	 sebagai	 pusat	 inovasi	 masa	 depan	 untuk	
menghasilkan	 bioproduk	 yang	 memadai	 guna	 memenuhi	
permintaan	 gaya	 hidup	 yang	 lebih	 baik	 dan	 sehat	 sambil	
tetap	mengikuti	standar	keberlanjutan.	

	
1. Mikroba	Sebagai	Sumber	Bioproduk	

Mikroba	 menghasilkan	 berbagai	 senyawa	 bernilai	
melalui	 proses	 bioteknologi	 yang	 memiliki	 signifikansi	
komersial	 di	 berbagai	 bidang	 industri.	 Dibandingkan	
dengan	 metode	 kimia	 konvensional,	 bioproduk	 mikroba	
bersifat	 berkelanjutan,	 efisien	 sumber	 daya,	 dan	 ramah	
lingkungan	 karena	 sifatnya	 yang	 biodegradable.	 Berbagai	
bidang	industri	seperti	farmasi,	pertanian,	pangan,	dan	ilmu	
lingkungan	 banyak	 menggunakan	 bioproduk	 mikroba	
(Gambar	5.1)	yang	membantu	meningkatkan	produktivitas	
dan	 mendukung	 solusi	 berkelanjutan	 (Raveendran	 et	 al.,	
2018).	
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Gambar	21.	Kategori	utama	bioproduk	mikroba	

(Arshad	et	al.,	2025)	
	
2. Senyawa	Kimia	Hayati	

Integrasi	 ilmu	 mikrobiologi	 dan	 bioteknologi	
mendukung	 eksplorasi	 jalur	 metabolisme	 mikroba	 untuk	
menghasilkan	bahan	kimia	berbasis	hayati	melalui	konversi	
biomassa	dan	rekayasa	genetika	(Cho	et	al.,	2022).	Senyawa	
kimia	hayati	ini	contohnya	adalah	senyawa	1,3-propanadiol	
yang	 merupakan	 bahan	 kimia	 penting	 dalam	 industri	
kosmetik	atau	plastik.	Bahan	kimia	komersial	ini	diproduksi	
oleh	mikroba	 seperti	 Clostridium	 pasteurianum,	 Klebsiella	
pneumoniae,	Citrobacter	freundii,	Lactobacillus	reuteri,	dan	
Hafnia	 alvei,	 yang	 menghasilkan	 variasi	 rendemen	 1,3-
propanadiol	tergantung	pada	substratnya	(Zhu	et	al.,	2021).	

Senyawa	 kimia	 penting	 selanjutnya	 adalah	 asam	
laktat.	Asam	laktat	merupakan	asam	organik	esensial	dalam	
industri	 pangan	 dan	 polimer.	 Bakteri	 asam	 laktat	 (BAL)	
seperti	Lactobacillus	sp.,	Lactococcus	sp.,	Aerococcus	sp.,	dan	
Vagococcus	 sp.	 merupakan	 pabrik	 sel	 utama	 yang	
menghasilkan	 asam	 laktat	 (Abedi	 dan	 Hashemi	 2020).	
Selain	itu,	asam	sitrat	memiliki	aplikasi	luas	dalam	industri	
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kosmetik	dan	farmasi	yang	sebagian	besar	diproduksi	oleh	
kapang	 seperti	Aspergillus	 niger,	 beberapa	bakteri	 seperti	
Brevibacterium	 dan	Arthrobacter	paraffinens	 serta	khamir	
seperti	 Pichia	 dan	 Torula	 juga	 digunakan	 untuk	
memproduksi	asam	sitrat	(Behera	et	al.,	2021).	

	
3. Nutrasetikal	

Nutrasetikal	didefinisikan	sebagai	makanan	(nutrisi)	
yang	berasal	dari	bahan	alami	dengan	manfaat	kesehatan	
tambahan	 (farmasi)	 di	 luar	 nutrisi	 dasarnya	 (Puri	 et	 al.,	
2022).	 Nutrasetikal	 dari	 mikroba	 mengandung	 berbagai	
senyawa	 bermanfaat	 seperti	 probiotik,	 vitamin,	 polifenol,	
dan	 antioksidan.	WHO	dan	 FAO	mendefinisikan	 probiotik	
sebagai	mikroorganisme	hidup	 yang	 jika	diberikan	dalam	
jumlah	 memadai	 dapat	 memberikan	 manfaat	 kesehatan	
bagi	 tubuh	 karena	 mendukung	 kesehatan	 usus	 dan	
memodulasi	kekebalan	tubuh.	Probiotik	berfungsi	sebagai	
bahan	 tambahan	 pangan	 atau	 suplemen.	 Bakteri	 asam	
laktat	 seperti	 Lactobacillus,	 Leuconostoc,	 Weissella,	
Lactococcus,	 Enterococcus,	 Streptococcus,	 dan	Pediococcus,	
dan	 genus	 lain	 seperti	 Bacillus,	 beberapa	 khamir	 seperti	
Saccharomyces	 boulardii,	 S.	 cerevisiae,	 dan	 Candida	 spp.	
dikualifikasikan	sebagai	probiotik	(Jayashree	et	al.,	2025).	
Mereka	 secara	 alami	 terdapat	dalam	makanan	 fermentasi	
seperti	 sourdough,	 buttermilk,	 kombucha,	 miso,	 kefir	
(Jayashree	et	al.,	2025),	yang	secara	langsung	menawarkan	
alternatif	pengganti	produk	susu	fermentasi.		

Beberapa	jenis	vitamin	yang	larut	dalam	air	(vitamin	
B	dan	C)	dan	vitamin	yang	larut	dalam	lemak	(vitamin	E	dan	
K)	juga	diproduksi	oleh	mikroba.	Beberapa	bakteri	seperti	
Bacillus	subtilis,	Lactobacillus	lactis,	khamir	Candida	famata,	
Ketogulonigenium	 vulgare,	 dan	 Saccharomyces	 cerevisiae	
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hasil	 rekayasa	 genetika	 telah	 digunakan	 dalam	
memproduksi	 vitamin	 (Elazzazy	 et	 al.,	 2025).	 Polifenol	
merupakan	 senyawa	 bioaktif	 dengan	 manfaat	 kesehatan	
seperti	 antiinflamasi	 dan	 antioksidan.	 Polifenol	 diperoleh	
dari	 bakteri	 Lactobacillus	 brevis,	 khamir	 S.	 cerevisiae,	
kapang	A.	niger,	dan	jamur	Agaricus	bisporus	(Elazzazy	et	al.,	
2025).	 Antioksidan	 adalah	 senyawa	 yang	 memiliki	 mode	
aksi	 meredam	 reactive	 oxygen	 species	 (ROS)	 yang	 dapat	
menyebabkan	 cekaman	 oksidatif	 (Aqlinia	 et	 al.,	 2025).	
Bakteri	 seperti	 Thermus	 filiformis,	 S.	 aureus,	
Chromobacterium	 sp.,	 dan	 L.	 fermentum	 merupakan	
mikroba	 potensial	 penghasil	 senyawa	 antioksidan.	 Selain	
itu,	 jamur	 seperti	 Pestalotiopsis	 microspore,	 Aspergillus	
oryzae,	 Lentinus	 tigrinus,	 dan	 Phaffia	 rhodozyma	 serta	
khamir	 S.	 cerevisiae	 dieksplorasi	 dan	 dipelajari	 secara	
mendalam	untuk	produksi	antioksidan	(Rani	et	al.,	2021).	

	
4. Biofarmasi	

Mikroba	 digunakan	 dalam	 industri	 farmasi	 untuk	
memproduksi	 antibiotik	 dan	 vaksin.	 Antibiotik	 sebagian	
besar	 diproduksi	 oleh	 aktinomiset	 genus	 Streptomyces	
seperti	 Streptomyces	 nodosus	 dan	 Streptomyces	 fradiae,	
bakteri	Bacillus	 brevis	 dan	Pseudomonas	 aurantiaca,	 serta	
kapang	Aspergillus	terreus,	Hormonema	spp.	dan	Penicillium	
sp.	 (Danquah	 et	 al.,	 2022).	 Vaksin	 memberikan	
perlindungan	 terhadap	 organisme	 penyebab	 penyakit	
dengan	 meningkatkan	 kekebalan	 tubuh.	 Pengembangan	
vaksin	 dilakukan	 melalui	 produksi	 oleh	 bakteri	 seperti	
Clostridium	 tetani,	 Corynebacterium	 diphtheria,	 Bacillus	
anthracis,	dan	Bacillus	Calmette-Guérin	(Arshad	et	al.,	2025).	
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5. Biosurfaktan	
Biosurfaktan	telah	digunakan	dalam	industri	sebagai	

surfaktan	komersial	atau	surfaktan	ramah	lingkungan	yang	
disintesis	menggunakan	mikroba.	 Senyawa	 ini	 diproduksi	
oleh	bakteri	 seperti	Pseudomonas	 aeruginosa	 dan	Bacillus	
subtilis.	 Surfaktan	 mikroba	 merupakan	 biomolekul	
amfipatik	dengan	beragam	konstituen	yang	dihasilkan	oleh	
berbagai	 jenis	 mikroba	 yang	 telah	 diteliti	 aktivitasnya	
dalam	 mengurangi	 tegangan	 permukaan,	 sehingga	
membantu	pencampuran	minyak	dan	air	(Markande	et	al.,	
2021).	 Sifatnya	 yang	 unik	 menyebabkan	 biosirfaktan	
banyak	 diaplikasikan	 di	 berbagai	 bidang,	 termasuk	
lingkungan,	 kesehatan,	 pertanian,	 dan	 industri,	 misalnya	
bermanfaat	 dalam	 membersihkan	 tumpahan	 minyak	
dengan	memecah	polutan.	Selain	itu,	biosurfaktan	memiliki	
aplikasi	 dalam	 industri	 kosmetik	 dan	 pengolahan	 pangan	
karena	keunggulan	sifat	alaminya	(Karnwal	et	al.,	2023).		

Biosurfaktan	 berbasis	 glikolipid	 merupakan	
biosurfaktan	 yang	 paling	 umum	 digunakan,	 seperti	
rhamnolipid	 dan	 soforolipid	 (Drakontis	 &	 Amin	 2020).	
Selain	 itu,	 biosurfaktan	 berbasis	 bioemulsifier	 dan	
lipopeptida	 juga	 memiliki	 signifikansi	 dalam	 aplikasi	
industri	(Bjerk	et	al.,	2021).	Beberapa	strain	Burkholderia,	
Candida,	 Pseudomonas,	 dan	 Bacillus	 digunakan	 untuk	
mensintesis	biosurfaktan	melalui	berbagai	reaksi	enzimatik	
dan	teknologi	fermentasi	(Bjerk	et	al.,	2021).	

	
6. Bioplastik	

Penggunaan	 dan	 pembuangan	 plastik	 berbasis	
minyak	bumi	telah	menyebabkan	dampak	negatif	terhadap	
lingkungan.	 Bioplastik	 hadir	 sebagai	 solusi	 yang	
berkelanjutan	 secara	 ekologis	 untuk	 mengatasi	 dampak	
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negatif	plastik	konvensional.	Bioplastik	disebut	juga	sebagai	
Plastik	 Hijau	 berdasarkan	 pembentukannya	 dari	 sumber	
daya	terbarukan	atau	kemampuan	akhirnya	terurai	menjadi	
karbon	dioksida	dan	air	(Varghese	et	al.,	2022).		

Produksi	 bioplastik	 mikroba	 seperti	 polihidroksi	
alkanoat	 (PHA),	 polihidroksi	 butirat	 (PHB),	 dan	 asam	
polilaktat	 (PLA)	 menggunakan	 bahan	 baku	 terbarukan	
serta	 limbah	 industri	 telah	 meningkat	 pesat	 dalam	
beberapa	 tahun	 terakhir,	 sehingga	menawarkan	alternatif	
plastik	biodegradable	dengan	sifat	yang	sebanding	dengan	
polietilen	 tereftalat	 (PET)	yang	 tidak	dapat	 terurai	 secara	
hayati	(Sangtani	et	al.,	2023).	PHA	terbentuk	ketika	bakteri	
menyimpan	 energi	 dalam	 bentuk	 polimer.	 Polimer	
kemudian	 dapat	 dipanen	 dan	 diolah	 menjadi	 produk	
plastik.	 Bioplastik	 ini	 menjawab	 kebutuhan	 akan	
pengelolaan	 limbah	 dan	 permintaan	 akan	 material	
berkelanjutan.		

Berbagai	 jenis	 mikroba	 digunakan	 untuk	 produksi	
bioplastik.	 Bacillus	 megaterium,	 Protomonas	 extorquens,	
Cupriavidus	necator,	dan	Bacillus	subtilis	berpotensi	untuk	
produksi	PHA	(Samadhiya	et	al.,	2022).	Selain	itu,	Bacillus	
firmus,	Rhizobium	leguminosarum,	Azotobacter	beijerinckii,	
dan	 Candida	 krusei	 sangat	 penting	 untuk	 produksi	 PHB.	
Lactobacillus	 pentosus	 dan	 L.	 plantarum	 hasil	 rekayasa	
genetika	 digunakan	 dalam	 sintesis	 PLA	 (Varghese	 et	 al.,	
2022).	 Meskipun	 beragam	 mikroba	 lainnya	 seperti	
Alcaligenes	 latus,	 Burkholderia	 sacchari,	 spesies	
Micrococcus,	 Pseudomonas	 sp.,	Klebsiella	 sp.,	Enterobacter	
sp.,	 Escherichia	 sp.,	 Protomonas	 sp.,	 Halomonas	 sp.,	
Saccharomyces	sp.,	Kluyveromyces	sp.,	dan	Ralstonia	sp.	juga	
diketahui	 dapat	 menghasilkan	 bioplastik,	 produksi	
bioplastik	skala	industri	masih	menemui	tantangan.	
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7. Mikroba	Sebagai	Sumber	Bioenergi	
Keterbatasan	 jumlah	 sumber	 daya	 energi	 bahan	

bakar	 fosil	 konvensional	 seperti	 batu	 bara,	 gas	 alam,	 dan	
minyak	 bumi	 sebagai	 satu-satunya	 sumber	 energi,	 pada	
akhirnya	 akan	 habis	 di	 tingkat	 produksi	 global	 saat	 ini,	
dengan	 perkiraan	 waktu	 tambahan	 antara	 simpanan	 dan	
produksi	energi	masing-masing	sekitar	139,	48.8,	dan	53.5	
tahun	(Vivoda	et	al.,	2023).		

Produksi	 bahan	 bakar	 fosil	 dari	 waktu	 ke	 waktu	
mengikuti	 kurva	 Hubbert	 (Gambar	 5.2),	 yang	 secara	
bertahap	 meningkat	 hingga	 mencapai	 puncaknya	 dan	
kemudian	menurun	seiring	dengan	menurunnya	simpanan	
energi	 yang	 menandai	 berakhirnya	 simpanan	 energi	
tersebut	 (El-Araby	 2024).	 Teori	 Hubbert	 menyatakan	
bahwa	 produksi	 awalnya	meningkat	 secara	 eksponensial,	
lalu	 akan	 mencapai	 puncaknya	 ketika	 berada	 sekitar	
setengah	dari	sumber	daya	telah	diekstraksi,	dan	kemudian	
secara	bertahap	menurun	seiring	dengan	semakin	sulit	dan	
mahalnya	sumber	daya	untuk	diekstraksi.	

	

	
Gambar	 22.	 Kurba	 Hubbert	 yang	 menunjukkan	

simpanan	bahan	bakar	fosil	
(Sumber	:	El-Araby,	2024;	Laherrere,	2002)	
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Bahan	bakar	fosil	konvensional	sebagai	satu-satunya	
sumber	energi	saat	ini	menunjukkan	peningkatan	dampak	
negatif	 yang	 signifikan	 terhadap	 lingkungan	 di	 samping	
kekhawatiran	 tentang	 isu	 keberlanjutan	 dan	 ekonomi.	
Pembakaran	 minyak	 mentah	 menyebabkan	 peningkatan	
jumlah	 emisi	 gas	 rumah	 kaca	 (GRK)	 yang	 berbahaya	 di	
atmosfer	yang	menambah	polusi	udara	(Zabermawi	et	al.,	
2022).	 Kekhawatiran	 terhadap	 lingkungan	 dan	 kenaikan	
harga	minyak	mentah	telah	memicu	banyak	penelitian	yang	
mengkaji	 sumber	 energi	 alternatif.	 Teknologi	 bioenergi	
yang	 mencakup	 penggunaan	 biomassa	 oleh	
mikroorganisme	 untuk	 menghasilkan	 biofuel	 merupakan	
salah	satu	solusinya.		

Biofuel	 adalah	 suatu	 bentuk	 bahan	 bakar	 yang	
memperoleh	energinya	dari	 fiksasi	 karbon	dioksida	 (CO2)	
secara	biologis,	sehingga	disebut	juga	sebagai	bahan	bakar	
hijau	 (bahan	 bakar	 biologis)	 yang	 bersifat	 biodegradable	
dan	ramah	lingkungan	(Basso	et	al.,	2008;	Zabermawi	et	al.,	
2022).	 Banyak	 riset-riset	 terkini	 yang	 difokuskan	 untuk	
mempertimbangkan	 penggunaan	 mikroba	 sebagai	 pabrik	
sel	 biofuel.	 Mikroba	 memproduksi	 berbagai	 jenis	 biofuel	
berbentuk	 padat,	 cair,	 atau	 gas	 (seperti	 bioalkohol,	
biodiesel,	 biogas,	 dan	 biohidrogen)	 dari	 beragam	 bahan	
baku	 mentah,	 seperti	 karbohidrat,	 tanaman	 penghasil	
minyak,	 limbah	 pertanian	 dan	 hewan,	 serta	 biomassa	
lignoselulosa.	 Pada	 dasarnya,	mikroba	mengubah	 glukosa	
menjadi	 energi	 atau	 menghasilkan	 energi	 dalam	 proses	
pemecahan	 senyawa	 kompleks	 menjadi	 karbon,	 sehingga	
memiliki	tujuan	ganda	yaitu	membersihkan	lingkungan	dari	
polutan	dan	senyawa	toksik	sekaligus	menghasilkan	energi	
(Akinsemolu,	2023).	
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8. Bioalkohol	
Bensin	 konvensional	 merupakan	 campuran	

hidrokarbon	yang	berkontribusi	dalam	menyumbang	emisi	
gas	 rumah	 kaca	 ketika	 melalui	 proses	 pembakaran,	
sekaligus	membebani	sumber	daya	tak	terbarukan	karena	
merupakan	bahan	bakar	fosil.	Bioalkohol	seperti	bioetanol	
dan	 biobutanol	 diproduksi	 dalam	 skala	 besar	 untuk	
menggantikan	 bensin	 berbahan	 bakar	 fosil	 untuk	
digunakan	 dalam	 transportasi	 kendaraan.	 Penggunaan	
campuran	 etanol-bensin	 merupakan	 pilihan	 yang	 baik	
dengan	prospek	pembangunan	berkelanjutan	 (Keasling	et	
al.,	2021).	

Bioetanol	 adalah	 biofuel	 generasi	 pertama	 yang	
diproduksi	melalui	proses	fermentasi	melibatkan	beragam	
substrat	 seperti	 tebu,	 jagung,	 kentang,	 beras,	 limbah	
pertanian,	 enzim	 untuk	 memecah	 biomassa	 lignoselulosa	
secara	 efisien,	 dan	 mikroba	 untuk	 produksi	 etanol	 (Al-
Rumaihi	 et	 al.,	 2022).	 Mikroba	mencakup	 khamir	 seperti	
Saccharomyces	 cerevisiae,	 Candida	 shehatae,	 Pichia	
stipites,	 Zygosaccharomyces,	 bakteri	 seperti	
Thermoanaerobacterium	 saccharolyticum,	 Zymomonas	
mobilis,	 dan	 Escherichia	 coli	 digunakan	 untuk	 sintesis	
bioetanol	 dengan	 variabilitas	 terkait	 kemampuan	
penggunaan	 komposisi	 substrat,	 kebutuhan	 air,	
kemampuan	 untuk	 memfermentasi	 berbagai	 jenis	 gula,	
jalur	 glikolisis,	 atau	 tahapan	 fermentasi	 (Behera	 et	 al.,	
2021).	

Bioetanol	 disintesis	 melalui	 beberapa	 jalur	
metabolisme	mikroba.	Khamir	menghasilkan	etanol	melalui	
dekarboksilasi	 langsung	 piruvat	 yang	 terbentuk	 melalui	
oksidasi	biomassa	(Gambar	5.3)	(van	Aalst	et	al.,	2022).	
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Gambar	23.	Jalur	biosintesis	etanol	dari	glukosa	dalam	
sistem	khamirS	

(Sumber:	Talapko	et	al.,,	2022)	

	

Bakteri	 (E.	 coli)	 pada	 saat	 yang	 sama	mengaktifkan	
gugus	asil	selama	dekarboksilasi	piruvat	dengan	koenzim	A	
dan	mengubahnya	menjadi	etanol	 (reduksi)	 (Gambar	5.4)	
(Lin	 et	 al.,	 2018).	 Biobutanol	 dapat	 diproduksi	 secara	
komersial	 melalui	 jalur	 metabolisme	 yang	 serupa	
menggunakan	biomassa	gula-pati	 (Liu	et	al.,	2021).	Selain	
itu,	 biobutanol	 dapat	 disintesis	 dari	 polisakarida,	
fermentasi	aseton-butanol	(proses	anaerobik),	aseton,	CO2,	
dan	 hidrogen	 menggunakan	 bakteri	 Clostridium	
acetobutylicum	 (Kolesinska	 et	 al.,	 2019).	 Biobutanol	
memiliki	keunggulan	yaitu	dapat	digunakan	langsung	atau	
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dicampur	 dengan	 bensin	 tanpa	 memerlukan	 modifikasi	
mesin	apa	pun.	

	

	
Gambar	24.	Jalur	biosintesis	etanol	dari	glukosa	dalam	

sistem	bakteri	
(Sumber	:	Talapko	et	al.,	2022)	

	
Berdasarkan	 kedua	 jalur	 metabolisme	 tersebut,	

produksi	bioalkohol	melalui	 jalur	dekarboksilasi	 langsung	
pada	 sistem	 khamir	 (S.	 cerevisiae)	 lebih	 efisien	 daripada	
jalur	metabolisme	pada	sistem	bakteri	(E.	coli).	Selain	bahan	
baku	 tradisional,	 bioetanol	 juga	 dapat	 diproduksi	melalui	
fermentasi	 karbon	 monoksida	 menggunakan	 bakteri	
khusus.	 Proses	 ini	 dikenal	 sebagai	 fermentasi	 gas	 yang	
memanfaatkan	 bakteri	 anaerob	 seperti	 Clostridium	
autoethanogenum	 untuk	 mengubah	 karbon	 monoksida	
menjadi	 etanol	 (El-Araby	 2024).	 Pendekatan	 ini	
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menawarkan	 potensi	 untuk	 memproduksi	 bioetanol	 dari	
gas	 buangan	 industri,	 sehingga	mengurangi	 emisi	 karbon	
dan	 menyediakan	 opsi	 jalur	 tambahan	 untuk	 produksi	
bahan	bakar	berkelanjutan.	

	
9. Biodiesel	

Biodiesel	merupakan	bahan	bakar	alternatif	pertama	
yang	 digunakan	 pada	 mesin	 diesel	 untuk	 menggantikan	
solar.	Biodiesel	 konvensional	 adalah	bahan	bakar	penting	
lainnya	 yang	 digunakan	 di	 sektor	 transportasi	 yang	
diproduksi	 dari	 minyak	 dan	 lemak	 (lipid)	 melalui	 proses	
transesterifikasi	 dengan	 komposisi	 sangat	 mirip	 dengan	
bahan	 bakar	 diesel	 mineral	 (Knothe	 &	 Razon	 2017).	
Teknologi	 pemrosesan	 kini	 dikembangkan	 untuk	
meningkatkan	 produktivitas	 produksi	 biodiesel	 dan	
mengembangkan	 alternatif	 berbagai	 bahan	 baku	 sebagai	
pengganti	tanaman	melalui	fermentasi	mikroba	oleaginous	
(Shi	et	al.,	2011).		

Mikroba	 ini	 dapat	menyimpan	 sejumlah	 besar	 lipid	
atau	 triasilgliserida	 di	 dalam	 selnya,	 contohnya	 bakteri	
Bacillus	 alcalophilus,	 Rhodococcus	 opacus,	 Acinetobacter	
calcoaceticus,	 Streptomyces,	 jamur	 Humicola	 lanuginose,	
Aspergillus	 oryzae,	 mikroalga	 Botryococcus	 braunii,	
Neochloris	 oleoabundans	 dan	 Schizochytrium	 sp.	 sebagai	
bahan	baku	biofuel	generasi	ketiga	(Shi	et	al.,	2011).	

Mikroba	 oleaginous	 memiliki	 kapasitas	 untuk	
memproduksi	 asetil-KoA	 dan	 nicotinamide	 adenine	
dinucleotide	 phosphate	 (NADPH)	 yang	 diperlukan	 untuk	
sintesis	 lipid	 dengan	 keterlibatan	 mitokondria	 dan	
sitoplasma.	 Biosintesis	 lipid	 dari	 lignoselulosa	 dapat	
dilakukan	 melalui	 hidrolisis	 dan	 produksi	 lipid	 terpisah	
(separate	 hydrolysis	 and	 lipid	 production	 atau	 SHLP)	 dua	
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langkah:	 1)	 sakarifikasi	 dan	 produksi	 lipid	 simultan	
(simultaneous	 saccharification	 and	 lipid	 production	 atau	
SSLP)	di	mana	sakarifikasi	dan	produksi	lipid	berlangsung	
secara	 bersamaan	 dalam	 reaktor;	 dan	 2)	 bioproses	
terkonsolidasi	 (consolidated	 bioprocessing	 atau	 CBP)	 di	
mana	 produksi	 selulase,	 hidrolisis,	 dan	 produksi	 lipid	
berlangsung	dalam	satu	langkah	(Gambar	5.5).	

	

	

Gambar	 25.	 Jalur	 biosintesis	 lipid	 dari	 biomassa	
lignoselulosa	 dalam	 sistem	 mikroba	
oleaginous	 untuk	 menghasilkan	
biodiesel	
(Sumber	:	Chintagunta	et	al.,	2021)	

	
10. Biogas	

Biogas	merupakan	 alternatif	 yang	 digunakan	 untuk	
menghasilkan	energi	rendah	emisi	dan	berkontribusi	dalam	
mengurangi	gas	rumah	kaca.	Biogas	merupakan	campuran	
CH4	 (metana),	 CO2	 (karbon	 dioksida),	 dan	 H2	 (hidrogen)	
yang	 dihasilkan	 melalui	 digesti	 anaerobik	 tanpa	 oksigen	



80	

atau	 fermentasi	 biomassa	 (Mirmohamadsadeghi	 et	 al.,	
2021),	 yang	 melibatkan	 empat	 langkah	 penting	 yaitu	
hidrolisis,	 asidogenesis,	 asetogenesis,	 dan	 metanogenesis	
(Arshad	et	al.,	2025).	Biogas	dihasilkan	melalui	dua	metode	
yaitu	 produksi	 gas	 mudah	 terbakar	 melalui	 pembakaran	
tidak	sempurna	dan	pirolisis	biomassa,	dan	produksi	biogas	
oleh	bakteri	anaerob.	Bakteri	yang	terlibat	dalam	produksi	
biogas	 termasuk	 dalam	 kelas	Clostridia	 dan	Bacilli.	 Selain	
itu,	 bakteri	 dari	 domain	Archaea	 berperan	penting	 dalam	
menghasilkan	 biogas	 ramah	 lingkungan,	 seperti	 C.	
thermocellum,	 Enterococcus	 faecalis,	 C.	 perfinges,	
Streptococcus	 pneumoniae,	 Morella	 thermoacetica,	
Methanosarcina	 barkeri,	 Methanoregulla	 boonei	
(Mirmohamadsadeghi	 et	 al.,	 2021),	 Methanosaeta,	
Methanoculleus	(Sudiartha	et	al.,	2023).		

	

	

Gambar	 26.	 Keseluruhan	 jalur	 metabolisme	 dalam	
digesti	anaerobik	oleh	mikroba	

(Hashemi	et	al.,	2021)	
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Mikroba	 memiliki	 enzim	 yang	 berkaitan	 dengan	

digesti	anaerobik,	seperti	protease,	asetat	kinase	(AK),	dan	
koenzim	F420	yang	masing-masing	bertanggung	jawab	atas	
hidrolisis,	 asidogenesis,	 asetogenesis,	 dan	 metanogenesis	
untuk	 mengonversi	 bahan	 baku	 organik	 menjadi	 metana	
dan	karbon	dioksida	(biogas)	(Gambar	26).	

	
11. Biohidrogen	

Biohidrogen	merupakan	pengganti	bahan	bakar	fosil	
dan	 menjadi	 faktor	 penting	 dalam	 memecahkan	 masalah	
energi	 global	 (Talapko	 et	 al.,	 2022).	 Hasil	 pembakaran	
biogas	dengan	oksigen	menghasilkan	air,	bukan	CO	dan	CO2	
yang	 biasanya	 berkontribusi	 sebagai	 gas	 rumah	 kaca	
(Osman	 et	 al.,	 2022).	 Saat	 ini,	metode	 yang	 paling	 umum	
untuk	 menghasilkan	 biohidrogen	 dari	 biomassa	 adalah	
proses	 termokimia,	 biologis,	 dan	 elektrolisis.	 Secara	
biologis,	 biohidrogen	 disintesis	 dari	 berbagai	 jenis	
biomassa	 seperti	 limbah	 biologis.	 Selain	 itu,	 biohidrogen	
juga	 dapat	 dihasilkan	 oleh	 mikroorganisme	 hidup	 yang	
mengubah	hidrogen	menjadi	energi	kimia	melalui	fotolisis	
atau	fermentasi	(El-Araby	2024).	Mikroba	seperti	alga	hijau	
biru,	beberapa	mikroba	fermentasi,	dan	bakteri	fotosintetik	
non-sulfur	 ungu	 juga	 telah	 digunakan	 dalam	 produksi	
biohidrogen	 (Rollin	 et	 al.,	 2015).	 Bakteri	 Geobacter	
sulfurreducens	 dan	 Shewanella	 oneidensis	 dapat	
menggunakan	 mekanisme	 transfer	 elektron	 spesifik	 dari	
permukaan	 luar	 membran	 ke	 permukaan	 yang	 terlihat	
(Gambar	5.7)	(Talapko	et	al.,	2022).	
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Gambar	27.	Produksi	biohidrogen	oleh	mikroba	
(Sumber:	Ramamurthy	et	al.,	2021)	

Ket:	 Chl-chlorophyll;	 PSI-Photosystem	 I;	 PSII-Photosystem	 II;	 Fd-
ferridoxin;	 ATP-adenosine	 triphosphate;	 ADP-adenosine	
diphosphate;	 NADH-	 reduced	 form	 of	 nicotinamide	 adenine	
dinucleotide;	 NADH+-oxidized	 nicotinamide	 adenine	
dinucleotide	
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BAB	6	
MIKROORGANISME	
LINGKUNGAN	DAN	

PENGELOLAAN	LIMBAH	
	

	
Pertumbuhan	 penduduk,	 industrialisasi,	 dan	

urbanisasi	 telah	meningkatkan	 jumlah	 serta	kompleksitas	
limbah	yang	dihasilkan	oleh	aktivitas	manusia.	Limbah	yang	
tidak	dikelola	dengan	baik	dapat	mencemari	tanah,	air,	dan	
udara,	serta	berdampak	langsung	pada	kesehatan	manusia	
dan	 kelestarian	 ekosistem.	 Dalam	 konteks	 ini,	
mikroorganisme	 lingkungan	 memiliki	 peran	 strategis	
sebagai	agen	biologis	yang	mampu	mendekomposisi	bahan	
organik,	 mentransformasi	 senyawa	 berbahaya,	 dan	
memulihkan	lingkungan	yang	tercemar.		

Mikroorganisme	 telah	 lama	 dikenal	 sebagai	
komponen	 penting	 dalam	 siklus	 biogeokimia	 di	 alam.	
Kemampuan	 metabolik	 yang	 beragam	 memungkinkan	
mikroorganisme	 memanfaatkan	 berbagai	 jenis	 substrat,	
termasuk	 limbah	 organik	 dan	 anorganik,	 sebagai	 sumber	
energi	 dan	 nutrien.	 Oleh	 karena	 itu,	 pemanfaatan	
mikroorganisme	dalam	pengelolaan	limbah	menjadi	dasar	
pengembangan	 teknologi	 ramah	 lingkungan	 yang	
berkelanjutan	 mikroorganisme	 memecah	 limbah	 serta	
menjadi	sumber	daya	yang	berguna	(Jatoi	et	al.,	2025).	

Pemahaman	mengenai	 pengelolaan	 limbah	 berbasis	
mikroorganisme	 tidak	dapat	dilepaskan	dari	pengetahuan	
mendasar	 tentang	 karakteristik,	 keanekaragaman,	 dan	
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peran	mikroorganisme	di	lingkungan	alami.	Oleh	karena	itu,	
sebelum	 membahas	 lebih	 lanjut	 penerapan	
mikroorganisme	 dalam	 pengolahan	 dan	 pengendalian	
limbah,	 perlu	 dikaji	 terlebih	 dahulu	 konsep	
mikroorganisme	 lingkungan,	 meliputi	 pengertian,	 jenis,	
serta	 fungsinya	 dalam	menjaga	 keseimbangan	 ekosistem.	
Pembahasan	 ini	 menjadi	 landasan	 penting	 untuk	
memahami	 bagaimana	 mikroorganisme	 dapat	
dimanfaatkan	 secara	optimal	 sebagai	 agen	biologis	dalam	
pengelolaan	limbah	yang	berkelanjutan.	

	
1. Mikroorganisme	Lingkungan	
a. Pengertian	dan	Karakteristik	

Mikroorganisme	 lingkungan	 adalah	 mikroba	 yang	
hidup	 di	 habitat	 alami	 seperti	 tanah,	 air	 tawar,	 laut,	 dan	
udara,	serta	berinteraksi	langsung	dengan	komponen	biotik	
dan	abiotik	ekosistem.	Mikroorganisme	ini	memiliki	ukuran	
mikroskopis,	 laju	 reproduksi	 cepat,	 dan	 kemampuan	
adaptasi	 tinggi	 terhadap	 perubahan	 lingkungan	 ekstrem,	
seperti	variasi	pH,	suhu,	dan	ketersediaan	nutrien	(Madigan	
et	al.,	2015).	Cabang	ilmu	yang	mempelajari	organisme	ini	
disebut	mikrobiologi	lingkungan,	yang	menelaah	hubungan	
antara	 mikroorganisme	 dan	 lingkungan	 fisik	 serta	 peran	
mereka	dalam	proses	ekologi,	termasuk	siklus	biogeokimia,	
degradasi	bahan	organik,	dan	pemulihan	 lingkungan	yang	
tercemar	(Kasmawati	&	Nasution	2024).	Studi	mikrobiologi	
lingkungan	 menekankan	 bahwa	 mikroba	 tidak	 hanya	
berkontribusi	 terhadap	dekomposisi	dan	recycling	materi,	
tetapi	 juga	 berinteraksi	 secara	 kompleks	 dengan	
lingkungan	 melalui	 mekanisme	 adaptif	 terhadap	 variabel	
fisik	dan	kimia	seperti	suhu,	pH,	dan	nutrien	yang	tersedia,	
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serta	 faktor	 biologis	 seperti	 kompetisi	 dan	 simbiosis	
antarspesies	di	komunitas	mikroba	(Wu	et	al.,	2024).		

Penelitian	 terbaru	 menunjukkan	 bahwa	 komunitas	
mikroba	 di	 lingkungan	 alami	 memiliki	 keanekaragaman	
yang	 tinggi	 dengan	 variasi	 metabolik	 yang	 luas,	 yang	
memungkinkan	 mikroba	 berfungsi	 tidak	 hanya	 sebagai	
agen	 dekomposisi	 material	 organik,	 tetapi	 juga	 sebagai	
indikator	kesehatan	ekosistem	dan	agen	pengubah	kondisi	
lingkungan	 melalui	 aktivitas	 biologisnya	 (Kasmawati	 &	
Nasution	2024).		

Analisis	 komunitas	 bakteri	 di	 zona	 rizosfer	 tanah	
yang	 terkontaminasi	 menunjukkan	 bahwa	 respons	
komunitas	 mikroba	 terhadap	 polutan	 berbeda-beda	
tergantung	 tingkat	 pencemaran,	 dengan	 mekanisme	
metabolik	yang	beragam	terlibat	dalam	adaptasi	terhadap	
kondisi	 stres	 lingkungan	 serta	 degradasi	 senyawa	
berbahaya	 (Zhang	 et	 al.,	 2025).	 Hal	 ini	 sejalan	 dengan	
temuan	 bahwa	 keberagaman	 komunitas	 mikroba	 tanah	
mendukung	 multifungsi	 ekosistem,	 termasuk	 siklus	
nutrien,	 pembentukan	 struktur	 tanah,	 dan	 ketahanan	
terhadap	 gangguan	 polutan,	 sehingga	 menjadikan	
komunitas	 mikroba	 sebagai	 indikator	 kunci	 kesehatan	
tanah	 dan	 kualitas	 lingkungan	 (Delgado-Baquerizo	 et	 al.,	
2016;	Wang	et	al.,	2024).		

Faktor	 yang	 Memengaruhi	 Kehidupan	 Mikroba	 di	
Lingkungan	(A’yun	et	al.,	2022):	
1) Temperatur	

Suhu	 lingkungan	 menentukan	 aktivitas	 biokimia	
dan	 pertumbuhan	 mikroba,	 dengan	 kisaran	 suhu	
minimum,	optimum,	dan	maksimum.	Berdasarkan	suhu	
tumbuhnya,	mikroba	dikelompokkan	menjadi	psikrofil,	
mesofil,	termofil,	dan	hipertermofil.	
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2) Kelembapan	(Kadar	Air)	
Mikroba	 umumnya	 memerlukan	 kadar	 air	 yang	

tinggi	karena	sebagian	besar	komponen	selnya	tersusun	
atas	 air.	 Kelembapan	 memengaruhi	 kemampuan	
mikroba	untuk	hidup	dan	berkembang	biak.	

3) Cahaya	
Intensitas	dan	lama	paparan	cahaya	memengaruhi	

ketahanan	 mikroba.	 Mikroba	 fotosintetik	 memerlukan	
cahaya	 untuk	 fotosintesis,	 sedangkan	 sinar	 ultraviolet	
dapat	 merusak	 sel	 mikroba	 dan	 dimanfaatkan	 dalam	
proses	sterilisasi.	

4) Tekanan	Hidrostatik	
Tekanan	 memengaruhi	 kehidupan	 mikroba	 di	

lingkungan	 perairan,	 terutama	 di	 laut	 dalam.	 Mikroba	
yang	mampu	hidup	pada	tekanan	tinggi	dikenal	sebagai	
mikroba	barofilik.	

5) Kekeruhan	
Tingkat	 kekeruhan	 air	memengaruhi	 jumlah	 dan	

aktivitas	mikroba	karena	zat	tersuspensi	dapat	menjadi	
sumber	 nutrien	 dan	 memengaruhi	 kadar	 oksigen	
terlarut.	

6) pH	Lingkungan	
Mikroba	umumnya	 tumbuh	pada	pH	4–9,	namun	

beberapa	 mikroba	 ekstrem	 mampu	 hidup	 pada	 pH	
sangat	 rendah	 atau	 tinggi.	 Aktivitas	 metabolisme	
mikroba	juga	dapat	mengubah	pH	lingkungan.	

7) Salinitas	(Kadar	Garam)	
Konsentrasi	 garam	 memengaruhi	 jenis	 mikroba	

yang	dapat	hidup,	seperti	mikroba	halofilik	di	 laut	dan	
mikroba	air	tawar	yang	hidup	pada	kadar	garam	rendah.	
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8) Oksigen	
Berdasarkan	 kebutuhan	 oksigen,	 mikroba	

dibedakan	 menjadi	 aerob	 obligat,	 mikroaerofilik,	
aerob/anaerob	fakultatif,	dan	anaerob	obligat.	

9) Nutrisi	
Ketersediaan	 dan	 jenis	 nutrisi	 menentukan	

dominasi	 kelompok	 mikroba	 tertentu	 serta	
memengaruhi	 laju	 pertumbuhan	 mikroba.	 Kelebihan	
nutrisi	 dapat	 menyebabkan	 ledakan	 populasi	 mikroba	
seperti	blooming	fitoplankton.	Keberadaan	dan	aktivitas	
mikroba	 di	 lingkungan	 tanah	 mencerminkan	 interaksi	
kompleks	 antara	 faktor	 lingkungan	 dan	 kemampuan	
adaptif	mikroorganisme.		

	
b. Jenis-Jenis	Mikroorganisme	Lingkungan			
1) Bakteri,	 berperan	 dalam	 dekomposisi	 bahan	 organik	
dan	transformasi	senyawa	anorganik.	Beberapa	spesies	
bakteri	 yang	 termasuk	 dalam	 genus	 Flavobacterium,	
Arthrobacter,	 Azotobacter,	 Burkholderia,	 dan	
Pseudomonas	mampu	mendegradasi	pestisida.	Berbagai	
genus	bakteri	dapat	mendetoksifikasi	 logam	berat,	dan	
merupakan	 mikroorganisme	 yang	 paling	 cocok	 untuk	
menghilangkan	logam	berat	dari	berbagai	media	karena	
ukurannya	yang	kecil,	laju	pertumbuhan	yang	cepat,	dan	
kemudahan	budidayanya.	Mekanisme	utama	bakteri	ini	
dalam	menghilangkan	logam	berat	adalah	adsorpsi	pada	
permukaan	selnya.	Gugus	karboksil,	amino,	fosforil,	dan	
sulfo	 yang	 bermuatan	 negatif	 pada	 dinding	 sel	 bakteri	
berfungsi	 sebagai	 penampung	 logam	 dan	 tempat	
pertukaran	ion	melalui	gen	resistensi	logam	berat	dalam	
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genom	 dan	 plasmidnya.	 Berbagai	 bakteri	 endofit	 dan	
bakteri	 rizobakteri	 pemacu	 pertumbuhan	 tanaman	
(PGPR)	seperti	Arthrobacter,	Alcaligenes,	Acinetobacter,	
Actinobactera,	 Beijerinckia,	 Bacillins,	 Flavobacterium,	
Mycobacterium,	 Methylosinus,	 Mycococcus,	 Nocardia,	
Nitrosomonas,	 Xanthobacter,	 Pseudomonas,	
Phanerochaete,	 Penicillium,	 Rhizoctonia,	 Amycolatopsis,	
Corynebacterium,	 Rhodococcus,	 dan	 Streptomyces	
berperan	dalam	bioremediasi	logam.	
	

2) Jamur,	khususnya	kapang	dan	khamir,	berperan	penting	
dalam	 degradasi	 lignin	 dan	 selulosa	 dengan	 enzimnya	
yang	 memiliki	 spesifisitas	 substrat	 rendah.	 Enzim	
ekstraseluler	 dan	 intraseluler	 seperti	 lakase,	 oksidase	
dan	 peroksidase	 digunakan	 untuk	 mendegradasi	
berbagai	 polutan	 anorganik	 dan	 organik	 kompleks.	
Berbagai	 jenis	 jamur	 seperti	 Agrocybe	 semiorbicularis,	
Auricularia	 auricula,	 Coriolus	 versicolor,	 Dichomitus	
squalens,	 Flammulina	 velupites,	 Hypholoma	 fasciculare,	
Pleurotus	 ostreatus,	 Stereum	 hirsutum,	 dan	 Avatha	
discolour,	 mampu	 mendegradasi	 kelompok	 pestisida	
seperti	 fenilamida,	 triazin,	 fenilurea,	 dikarboksimida,	
senyawa	 terklorinasi	 dan	 organofosfor	 dan	 juga	
berbagai	 macam	 pestisida	 organofosfor,	 organoklorin,	
karbamat	 dan	 pestisida	 piretroid	 seperti	 endosulfan,	
DDT,	lindane,	dieldrin	dan	aldri,	atrazin.	Berbagai	genus	
jamur	 seperti	 Aspergillus,	 Penicillium,	 Cephalosporium,	
Rhizopus,	 Allescheriella,	 Pleurotus,	 Phlebia,	 dan	
Stachybotrys	 memiliki	 aktivitas	 bioremediasi	 logam	
berat.	
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3) Mikroalga,	 efektivitas	 detoksifikasi	 pestisida	 oleh	
mikroalga	dipengaruhi	oleh	jenis	mikroalga	dan	struktur	
pestisida.	 Beberapa	 mikroalga	 seperti	 Chlorella,	
Chlamydomonas,	 Nannochloris,	 dan	 Scenedesmus	
mampu	 mendegradasi	 berbagai	 pestisida	 seperti	 α-
endosulfan,	 atrazin,	 bifentrin,	 klorpirifos,	 diazinon,	
dimetomorf,	lindan,	malation,	prometrin,	dan	triklorfon	
melalui	mekanisme	bioremediasi	berupa	bioakumulasi,	
biosorpsi,	 dan	 biodegradasi.	 Proses	 ini	 melibatkan	
penyerapan	pestisida	ke	dalam	sel	dan	pengikatan	pada	
dinding	 serta	 membran	 sel.	 Efisiensi	 proses	 tersebut	
dipengaruhi	oleh	faktor	fisik	dan	kimia	seperti	pH,	suhu,	
salinitas,	 nutrien,	 serta	 cahaya.	 Berbagai	 mikroalga,	
seperti	 Spirogyra,	 Scenedesmus,	 dan	 Chlorella,	 mampu	
menghilangkan	logam	berat	dari	air	 limbah.	Efektivitas	
bioremediasi	 logam	 oleh	 alga	 dipengaruhi	 oleh	 faktor	
lingkungan	 seperti	 pH,	 jenis	 dan	 konsentrasi	 logam,	
serta	suhu.	

	
4) Arkea,	umumnya	ditemukan	pada	 lingkungan	ekstrem	
dan	memiliki	kemampuan	adaptasi	metabolik	tinggi	dan	
berkontribusi	 pada	 siklus	 biogeokimia,	 termasuk	
komponen	 yang	 berkaitan	 dengan	metanogenesis	 atau	
terkait	 metana	 di	 lingkungan	 akuatik,	 berkontribusi		
pada	 siklus	 karbon	 dan	 dinamika	 metana	 di	 berbagai	
habitat	(Sheikh	et	al.,	2025).	
	

c. Peran	Mikroorganisme	dalam	Ekosistem	
Kajian	 mikrobiologi	 lingkungan	 modern	

menunjukkan	 bahwa	 mikroba	 tersebar	 luas	 di	 berbagai	
habitat,	 termasuk	 tanah,	 perairan	 tawar,	 ekosistem	 laut,	
atmosfer,	serta	lingkungan	tercemar	seperti	limbah	industri	
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dan	 domestik.	 Berikut	 peran	 mikroorganisme	 dalam	
ekosistem:	
1) Penggerak	 Siklus	 Biogeokimia	 dan	 Pendukung	
Produktivitas	Primer	

Mikroorganisme	 berperan	 sebagai	 pengendali	
utama	 siklus	 biogeokimia,	 termasuk	 siklus	 karbon,	
nitrogen,	fosfor,	dan	sulfur,	melalui	proses	dekomposisi,	
fiksasi	 nitrogen,	 nitrifikasi,	 denitrifikasi,	 dan	
mineralisasi	 yang	menjaga	ketersediaan	nutrien	dalam	
ekosistem.	Mikroorganisme	fotosintetik	seperti	alga	dan	
sianobakteri	 berfungsi	 sebagai	 produsen	 primer,	
khususnya	 di	 ekosistem	 perairan,	 serta	 berkontribusi	
signifikan	dalam	penyerapan	karbon	dan	pembentukan	
dasar	rantai	makanan	(Sardi	2025).		

2) Dekomposer	Bahan	Organik	
Mikroba	menguraikan	 sisa	 organisme	 hidup	 dan	

limbah	organik	menjadi	senyawa	sederhana	(A’yun	et	al.,	
2022).		

3) Agen	Bioremediasi	Lingkungan	
Mikroorganisme	 mampu	 mendegradasi,	

mentransformasi,	atau	mengikat	polutan	seperti	 logam	
berat,	 pestisida,	 dan	 hidrokarbon,	 sehingga	 berperan	
penting	dalam	pemulihan	 lingkungan	 tercemar	melalui	
pendekatan	 biologis	 yang	 ramah	 lingkungan	
(Chakraborty	et	al.,	2025)	

4) Penjaga	Kesehatan	dan	Kesuburan	Tanah	
Mikroba	 tanah	 meningkatkan	 pembentukan	

agregat	tanah,	ketersediaan	unsur	hara,	serta	kandungan	
bahan	organik,	yang	mendukung	pertumbuhan	tanaman	
dan	 ketahanan	 tanah	 terhadap	 degradasi	 dan	
pencemaran	(Wang	et	al.,	2024).	
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5) Pengatur	Kualitas	Air	dan	Ekosistem	Perairan	
Mikroorganisme	mengendalikan	kualitas	perairan	

melalui	 biodegradasi	 bahan	 organik,	 pengaturan	
nutrien,	 dan	 keseimbangan	 oksigen	 terlarut,	 baik	 di	
ekosistem	alami	maupun	sistem	pengolahan	air	limbah	
biologis	(IPAL)	(Wang	et	al.,	2022).	

6) Pendukung	Ketahanan	dan	Stabilitas	Ekosistem	
Keanekaragaman	 dan	 interaksi	 komunitas	

mikroba	 meningkatkan	 resistensi	 dan	 resiliensi	
ekosistem	 terhadap	 gangguan	 lingkungan	 seperti	
pencemaran,	 perubahan	 iklim,	 dan	 perubahan	
penggunaan	 lahan	 (Cavicchioli	 et	 al.,	 2019;	 Tesema	
2025).	

7) Pendukung	Restorasi	dan	Reklamasi	Lingkungan	
Jamur	 akuatik,	 mikroalga,	 bakteri,	 dan	 protista	

membentuk	 jaringan	 multisimbiosis	 yang	 mampu	
mendegradasi	 polimer	 dan	 mempercepat	 sirkulasi	
bahan	 organik.	 Interaksi	 ini	mendukung	 stabilitas	 dan	
produktivitas	 ekosistem,	 sehingga	 berperan	 penting	
dalam	 restorasi	 dan	 reklamasi	 lingkungan	 melalui	
pemulihan	 kualitas	 perairan,	 peningkatan	 daur	 ulang	
nutrien,	 dan	 percepatan	 pemulihan	 ekosistem	 yang	
terdegradasi	(Liu	&	Hang	2025).	

	
8) Dasar	 Pengembangan	 Teknologi	 Lingkungan	
Berkelanjutan	

Pemanfaatan	 mikroorganisme	 menjadi	 dasar	
pengembangan	 teknologi	 ramah	 lingkungan,	 seperti	
pengolahan	 limbah	 biologis,	 biofertilizer,	 biogas,	 dan	
bioteknologi	 lingkungan	 yang	 mendukung	
pembangunan	berkelanjutan	(Kitessa	et	al.,	2022).		
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2. Limbah	dan	Dampaknya	Terhadap	Lingkungan	
a. Pengertian	Limbah	

Limbah	didefinisikan	sebagai	bahan	atau	materi	yang	
dihasilkan	dari	aktivitas	manusia	maupun	proses	industrial	
yang	tidak	lagi	digunakan,	dibuang,	atau	tidak	memiliki	nilai	
guna,	 dan	 berpotensi	 menimbulkan	 dampak	 lingkungan	
negatif	jika	tidak	dikelola	dengan	tepat.	Limbah	merupakan	
konsekuensi	 dari	 produktivitas	 dan	 konsumsi	 yang	 tinggi	
dalam	 masyarakat	 modern,	 sehingga	 membutuhkan	
strategi	 manajemen	 yang	 efektif	 untuk	 menjaga	 kualitas	
lingkungan	 dan	 kesehatan	 masyarakat	 (Hariyani	 et	 al.,	
2025).		

	
b. Jenis-Jenis	Limbah	

Limbah	 diklasifikasikan	 berdasarkan	 beberapa	
kriteria	utama:	
1) Berdasarkan	Bentuk	Fisik	

• Limbah	 padat:	 Material	 yang	 berbentuk	 padatan	
seperti	sampah	rumah	tangga,	plastik,	kertas,	logam,	
dan	puing	konstruksi.	

• Limbah	 cair:	 Bahan	 buangan	 berbentuk	 cair,	
termasuk	air	limbah	domestik	dan	limbah	industri.	

• Limbah	gas:	Emisi	gas	dari	pembakaran	atau	proses	
industri.	
Klasifikasi	 ini	 penting	 untuk	 menentukan	 opsi	

penanganan	 limbah	 yang	 sesuai	 dengan	 karakteristik	
fisiknya	(umum	dalam	literatur	manajemen	limbah).		

	
2) Berdasarkan	Tingkat	Bahaya	

• Limbah	 berbahaya	 (hazardous	waste):	 Limbah	 yang	
bersifat	 toxic,	 mudah	 bereaksi,	 korosif,	 atau	
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berbahaya	 bagi	manusia	 dan	 lingkungan	 contohnya	
baterai,	cat,	dan	limbah	kimia.	Jenis	limbah	berbahaya	
perlu	 dikelola	 dengan	 prosedur	 khusus	 untuk	
mencegah	 dampak	 lingkungan	 dan	 kesehatan	 yang	
serius.	

• Limbah	 tidak	 berbahaya:	 Limbah	 yang	 tidak	
mengandung	 komponen	 berbahaya	 seperti	 kertas,	
kardus,	dan	sebagian	besar	limbah	domestik	biasa.		
	

3) Berdasarkan	Asal	atau	Sumber	
• Limbah	 domestik:	 Dihasilkan	 dari	 kegiatan	 rumah	
tangga	atau	komunitas.	

• Limbah	 industri:	 Produk	 buangan	 dari	 aktivitas	
pabrik	atau	manufaktur.	

• Limbah	 pertanian:	 Termasuk	 sisa	 tanaman,	 pupuk,	
dan	pestisida	dari	kegiatan	pertanian.	
Klasifikasi	menurut	asal	ini	sangat	membantu	dalam	

merancang	sistem	pengumpulan	dan	pengolahan	limbah	
yang	efektif.		
	

	
Gambar	 28.	 Klasifikasi	 limbah	 berdasarkan	
sumbernya.	Aktivitas	yang	berbeda	menghasilkan	jenis	
limbah	yang	berbeda	
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4) Jenis	Spesifik	
• Limbah	elektronik	(e-waste):	Barang	elektronik	yang	
sudah	 tidak	 terpakai	 yang	 mengandung	 bahan	
berbahaya	sekaligus	logam	bernilai	tinggi.	

• Limbah	 medis:	 Sisa	 yang	 dihasilkan	 oleh	 fasilitas	
kesehatan	 yang	 berpotensi	 mengandung	 agen	
biologis	 berbahaya.	
Jenis	 limbah	 spesifik	 ini	 memerlukan	 prosedur	
pengelolaan	terpisah	karena	risiko	kontaminasi	atau	
bahaya	fisiknya	yang	tinggi.		
	

c. Dampak	Limbah	Terhadap	Lingkungan	
1) Kerusakan	 Habitat	 dan	 Penurunan	
Keanekaragaman	Hayati	

Limbah,	 terutama	 plastik	 dan	 limbah	 berbahaya,	
merusak	 habitat	 alami	 dan	 menurunkan	
keanekaragaman	hayati.	Akumulasi	plastik	mengganggu	
fungsi	 ekosistem,	 membahayakan	 organisme	 melalui	
jeratan	 fisik,	 ingestasi,	 serta	 degradasi	 habitat,	 dan	
pembentukan	 mikroplastik	 memperparah	 tekanan	
ekologis	pada	berbagai	tingkat	trofik.	Limbah	berbahaya	
yang	mengandung	logam	berat	dan	senyawa	toksik	juga	
dapat	 menyebabkan	 kematian	 organisme,	 perubahan	
struktur	 komunitas	 biotik,	 serta	 penurunan	 stabilitas	
ekosistem	(Ehis-Eriakha	&	Akemu	2022).	
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Gambar	 29.	 Penyebab,	 transportasi,	 pengendapan	

mikroplastik	dalam	ekosistem	
(Sumber:	Wu	et	al.,	2019)	

	
2) Penurunan	Kualitas	Udara	dan	Risiko	Kesehatan	

Limbah	 berdampak	 terhadap	 kualitas	 udara	
melalui	pembakaran	terbuka	dan	pengelolaan	informal,	
seperti	pada	 limbah	elektronik	dan	 limbah	pasar,	yang	
menghasilkan	 emisi	 polutan	 berbahaya,	 partikel	 debu,	
dan	bau	tidak	sedap.	Paparan	 jangka	panjang	terhadap	
polutan	 tersebut	 dapat	 menurunkan	 kualitas	 udara	
lingkungan	 serta	 meningkatkan	 risiko	 gangguan	
kesehatan	 bagi	 pekerja	 pengelola	 limbah	 dan	
masyarakat	sekitar.	

	
3) Gangguan	 Ekosistem	 Perairan	 dan	 Organisme	
Akuatik	

Limbah	 cair,	 termasuk	 limbah	 domestik	 dan	
limbah	 farmasi,	 memberikan	 tekanan	 serius	 terhadap	
ekosistem	perairan.	Residu	obat-obatan	yang	masuk	ke	
badan	 air	 dapat	 menyebabkan	 efek	 toksik	 pada	
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organisme	akuatik,	mengganggu	proses	reproduksi,	dan	
mengubah	 struktur	 komunitas	 biota	 air.	 Selain	 itu,	
akumulasi	 senyawa	 farmasi	 di	 lingkungan	 perairan	
berkontribusi	 terhadap	 munculnya	 bakteri	 resisten	
antibiotik,	 yang	 menjadi	 ancaman	 bagi	 kesehatan	
ekosistem	dan	manusia.	

	
4) Risiko	Banjir	dan	Penurunan	Kualitas	Ruang	Publik	

Limbah	 padat	 yang	 tidak	 terkelola	 dengan	 baik,	
khususnya	di	kawasan	perkotaan	dan	pasar	tradisional,	
dapat	 menyumbat	 sistem	 drainase	 dan	 meningkatkan	
risiko	banjir	lokal.	Kondisi	ini	tidak	hanya	menurunkan	
kualitas	 lingkungan	 fisik,	 tetapi	 juga	 mengganggu	
aktivitas	 sosial	 dan	 ekonomi	 masyarakat,	 serta	
meningkatkan	 potensi	 penyebaran	 penyakit	 akibat	
lingkungan	yang	tercemar.	

	
3. Peran	 Mikroorganisme	 Dalam	 Pengelolaan	
Limbah	

a. Biodegradasi	
Istilah	“biodegradasi”	dapat	menimbulkan	kesan	yang	

salah,	 karena	 semua	 jenis	 plastik,	 termasuk	 plastik	
konvensional,	pada	akhirnya	akan	mengalami	biodegradasi.	
Namun,	 lama	 waktu	 yang	 dibutuhkan	 untuk	 proses	 ini	
menjadi	 faktor	 penting,	 yang	 bisa	 berkisar	 dari	 beberapa	
hari	 hingga	 ribuan	 tahun.	 Definisi	 IUPAC	 menjelaskan	
biodegradasi	sebagai	“penguraian	suatu	zat	yang	dikatalisis	
oleh	 enzim,	 baik	 secara	 in	 vitro	 maupun	 in	 vivo”.	
Biodegradasi	dapat	diklasifikasikan	menjadi:	
a. Biodegradasi	 primer,	 yaitu	 perubahan	 struktur	 kimia	
suatu	zat	yang	mengakibatkan	hilangnya	sifat	tertentu;	
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b. Biodegradasi	yang	ramah	lingkungan,	yaitu	biodegradasi	
hingga	 sifat-sifat	 yang	 tidak	 diinginkan	 dari	 senyawa	
tersebut	 dihilangkan.	Hal	 ini	 sering	 kali	 sesuai	 dengan	
biodegradasi	primer,	tetapi	tergantung	pada	kondisi	saat	
produk	dilepaskan	ke	lingkungan;	

c. Biodegradasi	akhir	(ultimate),	yaitu	penguraian	senyawa	
secara	 lengkap	 menjadi	 molekul	 sederhana	 yang	
sepenuhnya	 teroksidasi	 atau	 tereduksi	 (seperti	karbon	
dioksida/metana,	nitrat/amonium,	dan	air).	
Perlu	 dicatat	 bahwa	 produk	 hasil	 biodegradasi	

kadang	 dapat	 lebih	 berbahaya	 dibandingkan	 zat	 asalnya.	
Proses	 ini	 dapat	 terjadi	 baik	 dengan	 keberadaan	 oksigen	
(aerobik)	maupun	tanpa	oksigen	(anaerobik).	(Gambar	6.3)	
memperlihatkan	skema	umum	proses	biodegradasi.	

	

	

Gambar	30.	Skema	umum	proses	biodegradasi	
(Sumber:	Silva	et	al.,	2023)	

	
b. Bioremediasi	

Bioremediasi	 adalah	 penggunaan	 organisme	 hidup,	
seperti	 bakteri,	 alga,	 atau	 jamur,	 untuk	 mengurangi	 atau	
menghilangkan	 kontaminan	 dari	 lingkungan	 tercemar.	
Tujuan	 akhirnya	 adalah	 memineralisasi	 kontaminan	
menjadi	senyawa	yang	lebih	aman,	seperti	karbon	dioksida,	
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air,	 dan	 materi	 yang	 dibutuhkan	 mikroba.	 Bioremediasi	
efektif	dan	ekonomis	untuk	polutan	organik,	tetapi	terbatas	
pada	 jenis	 organisme	 tertentu	 dan	 memerlukan	 waktu	
relatif	lama.	Pendekatan	bioremediasi	terbagi	menjadi	dua	
(Supratman	et	al.,,	2025):	
a. Bioremediasi	 Eksitu–Kontaminan,	 dipindahkan	 dari	
lokasi	tercemar	ke	fasilitas	pengolahan.	Proses	meliputi:	
• Penggalian	dan	penyimpanan	
• Pembersihan	fisik	awal	
• Bioremediasi	dengan	organisme	hidup	
• Keuntungan:	kontrol	lebih	besar	terhadap	proses	dan	
lingkungan.	

• Kekurangan:	biaya	transportasi	tinggi.	
	

b. Bioremediasi	In	situ,	dilakukan	di	lokasi	tercemar	tanpa	
pemindahan	kontaminan.	Metode	meliputi:	
• Bioaugmentasi:	 menambahkan	 organisme	 hidup	
untuk	meningkatkan	degradasi.	

• Biostimulasi:	menambahkan	nutrien	atau	faktor	lain	
untuk	merangsang	mikroba	yang	ada.	

• Fitorremediasi:	 menggunakan	 tanaman	 untuk	
menyerap	kontaminan	atau	mendukung	degradasi.	

• Keuntungan:	 lebih	 ekonomis	 karena	 tidak	 ada	
transportasi.	 Sedangkan,	 kekurangan:	 kontrol	 lebih	
sulit	dan	tergantung	kondisi	lingkungan.	
	
Selain	 pendekatan	 in	 situ	 dan	 eks	 situ,	 berbagai	

teknologi	 tambahan	 juga	 dapat	 digunakan	 untuk	
meningkatkan	 efektivitas	 proses	 bioremediasi,	 terutama	
pada	limbah	cair	dan	padat	yang	kompleks.	Salah	satunya	
adalah	penggunaan	bioreaktor,	seperti	slurry	reactors	atau	
aqueous	 reactors,	 yang	 memungkinkan	 laju	 degradasi	
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kontaminan	 berlangsung	 lebih	 cepat	 (rapid	 degradation	
kinetic).	Dalam	bioreaktor	ini,	parameter	lingkungan	dapat	
dioptimalkan	 untuk	 mendukung	 pertumbuhan	 mikroba	
pengurai,	 perpindahan	 massa	 ditingkatkan,	 dan	 inokulan	
maupun	surfaktan	digunakan	secara	efektif.		

Namun,	 efektivitas	 bioaugmentasi	 dalam	 sistem	 ini	
dapat	 dipengaruhi	 oleh	 toksisitas	 amandemen	 atau	
konsentrasi	kontaminan	yang	tinggi.	Selain	 itu,	presipitasi	
atau	flokulasi	dapat	diterapkan	sebagai	metode	fisik-kimia	
non-direktif	 untuk	mengikat	 kontaminan	 terlarut	 dengan	
komponen	sel	bermuatan,	termasuk	biomassa	mati.	Metode	
ini	terbukti	efektif	dan	ekonomis	untuk	penghilangan	logam	
berat.	 Untuk	 pengolahan	 limbah	 cair,	 teknik	mikrofiltrasi	
menggunakan	 membran	 dengan	 tekanan	 konstan	
memungkinkan	 penghilangan	 padatan	 terlarut	 dengan	
cepat,	 serta	 dapat	 digunakan	 untuk	 pemulihan	 dan	
penggunaan	 kembali	 lebih	 dari	 90%	 air	 limbah	 awal.	
Sementara	 itu,	 elektrodialisis	 memanfaatkan	 pasangan	
membran	 pertukaran	 kation	 dan	 anion,	 tahan	 terhadap	
suhu	 tinggi,	 dapat	 digunakan	 kembali,	 dan	 efektif	 untuk	
menghilangkan	padatan	terlarut	(Sharma	2012).		

Dengan	 mengombinasikan	 berbagai	 teknik	 ini,	
bioremediasi	menjadi	lebih	fleksibel	dan	dapat	disesuaikan	
dengan	 jenis	 limbah	 serta	 kondisi	 lingkungan,	 baik	 untuk	
pengolahan	 in	 situ	 maupun	 eks	 situ,	 sehingga	 proses	
pembersihan	 kontaminan	 dapat	 berlangsung	 lebih	 cepat,	
efisien,	dan	ramah	lingkungan.	
	
c. Bioaugmentasi	dan	Biostimulasi	

Bioaugmentasi	 dan	 biostimulasi	 merupakan	 teknik	
yang	 ideal	 dalam	 bioremediasi	 karena	 efektivitas	 serta	
metode	 penerapannya.	 Kedua	 teknik	 ini	 memiliki	
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kesamaan,	yaitu	sama-sama	bertujuan	untuk	meningkatkan	
dan	 memperkuat	 proses	 penghilangan	 polutan	 melalui	
penambahan	 komponen	 biologis.	 Secara	 fundamental,	
bioaugmentasi	 adalah	 metode	 untuk	 meningkatkan	
kemampuan	degradasi	mikroorganisme	yang	sudah	ada	di	
lingkungan	 dengan	 cara	 memperkenalkan	 atau	
menambahkan	mikroorganisme	 eksogen	 baru.	 Sementara	
itu,	 biostimulasi	dilakukan	dengan	menambahkan	nutrien	
guna	merangsang	pertumbuhan	dan	aktivitas	mikroba	yang	
telah	ada	(Esa	dan	Him	2024).	(Gambar	6.4)	menunjukkan	
secara	 umum	 bagaimana	 bioaugmentasi	 dan	 biostimulasi	
diterapkan	dalam	proses	pembersihan	kontaminan.	

	

	
Gambar	 31.	 Kinerja	 umum	 bioaugmentasi	 dan	

biostimulasi	
(Sumber:	Esa	dan	Him	,2024)	
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4. Teknologi	 Pengelolaan	 Limbah	 Berbasis	
Mikroorganisme	
Untuk	 mengatasi	 pencemaran	 air	 yang	 meningkat,	

berbagai	 teknik	 fisik-kimia	 dan	 biologis	 dikembangkan.	
Pendekatan	 konvensional,	 seperti	 presipitasi	 kimia,	
pertukaran	 ion,	 oksidasi	 lanjutan,	 dan	 filtrasi	 membran,	
efektif	namun	mahal	dan	terbatas	efisiensinya.	Oleh	karena	
itu,	bioremediasi	mikroba	semakin	diminati	sebagai	solusi	
ramah	 lingkungan	 dan	 hemat	 biaya,	 karena	
mikroorganisme	 dapat	 menguraikan,	 menetralkan,	 atau	
mengubah	 kontaminan	 berbahaya	menjadi	 zat	 yang	 lebih	
aman.	

Remediasi	 mikroba	 terus	 berkembang,	 termasuk	
penggunaan	 bakteri	 dan	 archaea	 di	 lingkungan	 ekstrem,	
serta	 penerapan	 rekayasa	 genetik	 dan	 metabolik	 seperti	
CRISPR-Cas9	 dan	 biologi	 sintetis	 untuk	 meningkatkan	
degradasi	 polutan	 kompleks.	 Eksplorasi	 mikroba	
ekstremofilik	 juga	 memperluas	 cakupan	 remediasi	 pada	
limbah	sulit	diakses.	

Integrasi	 teknologi	omics	 (genomik,	 transkriptomik,	
proteomik,	metabolomik)	dan	konsorsium	mikroba	sintetis	
memungkinkan	 pemahaman	 metabolisme	 mikroba	 yang	
lebih	baik	dan	meningkatkan	efisiensi	degradasi.	
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Gambar	 32.	 Teknologi	 terkini	 yang	 memanfaatkan	
mikroorganisme	 untuk	 mengolah	 dan	
memperbaiki	kualitas	air	limbah	

(Mishra	et	al.,	2025)	
	

Selain	 itu,	 bioreaktor	 rekayasa	 seperti	 membrane	
bioreactors	 (MBRs)	 dan	 sistem	 fluidized	 bed,	 serta	
pendekatan	 berbasis	 nanoteknologi,	 mendukung	 kondisi	
optimal	bagi	mikroba	untuk	mengolah	limbah	secara	lebih	
presisi	dan	efektif.	
	
5. Mikroorganisme	Lokal	dan	Kearifan	Lokal	

Mikroorganisme	lokal	merupakan	komunitas	bakteri,	
jamur,	 dan	 mikroba	 lain	 yang	 secara	 alami	 terdapat	 di	
lingkungan	tertentu	dan	beradaptasi	dengan	kondisi	abiotik	
serta	biotik	setempat.	Peran	mikroorganisme	 lokal	sangat	
penting	 dalam	 menjaga	 keseimbangan	 ekosistem	 karena	
mereka	 secara	 aktif	 terlibat	 dalam	 proses	 dekomposisi	
bahan	 organik,	 siklus	 hara,	 dan	 pemeliharaan	 kesuburan	
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tanah	 melalui	 pemecahan	 materi	 kompleks	 menjadi	
senyawa	 yang	 lebih	 sederhana	 yang	 dapat	 dimanfaatkan	
organisme	lain	di	dalam	ekosistem	tanah	(Chen	et	al.,	2024).	
Dengan	 populasi	 yang	 spesifik	 terhadap	 lingkungan	
asalnya,	 mikroorganisme	 lokal	 mampu	 bekerja	 secara	
efektif	 dalam	 penguraian	 bahan	 organik	 dan	 mendukung	
pemulihan	 kualitas	 tanah	 tanpa	 menimbulkan	 gangguan	
ekologis	yang	sering	timbul	dari	 introduksi	mikroba	asing	
(Kasmawati	&	Nasution	2024).		

Pemanfaatan	 mikroorganisme	 lokal	 dalam	
pengelolaan	 lingkungan	 dapat	 dikombinasikan	 dengan	
kearifan	lokal	masyarakat.	Salah	satu	contohnya	adalah	Eco-
Enzyme,	larutan	fermentasi	sisa	buah,	sayur,	dan	gula	yang	
difermentasi	 minimal	 3	 bulan	 (Aýun	 et	 al.,	 2024)	 .	
Mikroorganisme	lokal,	seperti	bakteri	asam	laktat,	ragi,	dan	
bakteri	 anaerob,	 berperan	 sebagai	 bioaktivator	 untuk	
menguraikan	 limbah,	mengurangi	 bau,	 dan	menghasilkan	
senyawa	enzimatik	yang	bisa	digunakan	sebagai	pembersih	
alami,	pupuk	cair,	atau	biostimulator	tanaman.	Eco-Enzyme	
menunjukkan	 sinergi	 antara	 pengetahuan	 tradisional	 dan	
sains	 modern,	 memanfaatkan	 bahan	 organik	 lokal	 tanpa	
bahan	kimia	sintetis.	

Kearifan	lokal	juga	terlihat	pada	fermentasi	makanan	
tradisional	 Indonesia,	 seperti	 tempe	 (Aýun	 et	 al.,	 2022),	
peuyeum,	brem,	dan	oncom,	yang	memanfaatkan	mikroba	
indigenous	 untuk	mengawetkan	 dan	memperkaya	 nutrisi	
pangan.	 Sinergi	 ilmu	 modern	 dan	 kearifan	 lokal	 ini	
membuka	 peluang	 pengelolaan	 lingkungan	 berkelanjutan,	
misalnya	Eco-Enzyme	 sebagai	biofertilizer	 alternatif	untuk	
pertanian	 ramah	 lingkungan,	meningkatkan	pertumbuhan	
tanaman,	 dan	 mengurangi	 ketergantungan	 pada	 pupuk	
kimia.	 Dengan	 demikian,	 integrasi	 mikroorganisme	 lokal	
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dan	 kearifan	 lokal,	 termasuk	 pemanfaatan	 Eco-Enzyme,	
meningkatkan	 efisiensi	 ekologis	 dan	 menguatkan	 nilai	
budaya	dalam	teknologi	ramah	lingkungan.	
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BAB	7	
MIKROORGANISME	DALAM	

PETERNAKAN	DAN	
KESEHATAN	HEWAN	

	

Sektor	peternakan	memiliki	peranan	strategis	dalam	
menopang	 ketahanan	 pangan	 dalam	 hal	 pemenuhan	
sumber	 protein	 hewani	 bagi	 masyarakat.	 Produk	 pangan	
hewani	 (telur,	 susu,	 daging)	 menjadi	 salah	 satu	 sumber	
protein	 yang	 diperlukan	 untuk	menunjang	 pertumbuhan,	
perkembangan,	 dan	 kesehatan	 manusia	 (Constable	 et	 al.,	
2007).	 Keberhasilan	 sektor	 peternakan	 dalam	memenuhi	
kebutuhan	 pangan	 bersumber	 protein	 hewani	 dapat	
ditinjau	 dari	 tingkat	 produktivitas	 hasil	 ternaknya,	 yakni	
kemampuan	sistem	peternakan	dalam	memproduksi	hasil	
ternak	 yang	 optimal	 (kuantitas	 dan	 kualitas)	 dengan	
pemanfaatkan	 sumberdaya	 yang	 dimiliki	 secara	 lebih	
efisien	 (Quinn	 et	 al.,	 2011).	 Salah	 satu	 faktor	 utama	 yang	
menunjang	produktivitas	ternak	adalah	kesehatannya.	Hal	
ini	selaras	juga	dengan	upaya		pengendalian	zoonosis	atau	
penyakit	yang	ditularkan	dari	hewan	ke	manusia	(Khan	et	
al.,	2023).	

Mikroorganisme	 merupakan	 makhluk	 hidup	
berukuran	 mikroskopis	 yang	 keberadaannya	 sangat	
penting	 dalam	 dunia	 peternakan	 dan	 kesehatan	 hewan.	
Interaksi	 mikroba	 dengan	 hewan	 ternak	 dapat	 bersifat	
menguntungkan	melalui	perannya	sebagai	mikrobiota	yang	
membantu	 dalam	 sistem	 pencernaan	 khususnya	 pada	
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kelompok	 hewan	 ruminansia,	 fermentasi	 pakan,	 ataupun	
pengurai	(Mcvey	et	al.,	2022).	Mikroorganisme	juga	dapat	
merugikan	 karena	 sifat	 patogennya	 yang	 menyebabkan	
penyakit	pada	hewan.	Kondisi	iklim	tropis	dan	beragamnya	
bentuk	 sistem	peternakan	 (tradisional	 hingga	modern)	di	
Indonesia	 sangat	 mempengaruhi	 dinamika	
mikroorganisme	(Widianingrum	&	Septio	2023).	

Pemahaman	 mengenai	 jenis,	 sifat,	 serta	 dinamika	
mikroorganisme	 diperlukan	 untuk	 meminimalkan	 risiko	
penyakit	 terutama	 zoonosis,	 meningkatkan	 efisiensi	
produksi	 hasil	 ternak,	 serta	 menjamin	 keamanan	 pangan	
produk	 hewani.	 Fungsi	 dan	 mekanisme	 kerja	
mikroorganisme	 perlu	 dipahami	 dengan	 baik	 agar	
manajemen	 peternakan	 dan	 pengendalian	 penyakit	
bersumber	binatang	dapat	dilakukan	secara	lebih	tepat	dan	
terarah	(Constable	et	al.,	2007).		

	
1. Klasifikasi	Mikroorganisme		

Mikroorganisme	berdasarkan	struktur	seluler,	materi	
genetik,	 dan	 cara	 replikasinya	 terdiri	 dari	 domain	
prokariota	(bakteria	dan	archaea)	yang	dicirikan	oleh	tidak	
adanya	 membran	 inti	 sel,	 dinding	 sel	 tersusun	 oleh	
peptidoglikan,	 materi	 genetiknya	 berupa	 DNA	 sirkuler	
dalam	 satu	 kromosom	 yang	 berada	 di	 sitoplasma,	 dan	
replikasinya	melalui	pembelahan	biner.	Domain	eukariota	
(kapang,	 parasit,	 yeast	 atau	 ragi)	memiliki	 sel	 yang	 lebih	
kompleks	 dengan	 sebagian	 besar	 kelompoknya	 memiliki	
dinding	sel	yang	mengandung	selulosa	atau/dan	kitin,		inti	
sel	dan	organel	bermembran,	materi	genetiknya	linier	pada	
banyak	 kromosom,	 bereplikasi	 sempurna	 dengan	mitosis	
dan	miosis	(Madigan	et	al.,	2019).	Kelompok	lainnya	yakni	
virus	 (non-seluler),	 berupa	 materi	 DNA	 atau	 RNA	 yang	
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diselubungi	 oleh	 kapsid,	 beberapa	 diantaranya	 memiliki	
tambahan	selubung	lipid,	bereplikasi	dengan	menggunakan	
sistem	replikasi	sel	inang	(Yunilas	et	al.,	2019).		

Klasifikasi	mikroorganisme	 berdasarkan	 cara	 hidup	
dan	 bentuk	 interaksi	 atau	 simbiosisnya	 terhadap	 inang	
dapat	 dikelompokkan	 menjadi	 free	 living	 organisms	
(organisme	 yang	 mampu	 hidup	 bebas),	 kebutuhan	
nutrisinya	 dipenuhi	 melalui	 kemampuannya	
memanfaatkan	 bahan	 organik	 dan	 anorganik	 yang	 ada	
disekitarnya,	 lebih	 adaptif	 terhadap	 berbagai	 perubahan	
situasi	dan	kondisi,	dan	kosmopolit	(terdistribusi	luas)	baik	
di	 tanah,	 air,	 maupun	 udara	 (Constable	 et	 al.,	 2007).	
Mikroba	 komensal	 sangat	 bergantung	 dengan	 lingkungan	
biologis	yang	disediakan	oleh	inangnya,	tidak	menimbulkan	
kerugian	 maupun	 memberi	 manfaat	 langsung	 bagi	
inangnya.		

Mikroba	 mutualistik	 yakni	 mikroba	 yang	 dapat	
memberi	 keuntungan	 bagi	 inang,	 begitupula	 sebaliknya	
(saling	menguntungkan),	bersifat	stabil	dalam	jangka	waktu	
yang	lama.	Kelompok	parasit	fakultatif	mampu	hidup	bebas	
pada	 kondisi	 yang	 mendukung	 kehidupannya,	 ataupun	
dapat	hidup	di	dalam	inang	(tidak	bersifat	mutlak).	Adapula	
mikroba	yang	 tidak	dapat	menyelesaikan	 siklus	hidupnya	
atau	bereplikasi	jika	berada	di	luar	sel	atau	jaringan	inang	
disebut	 kelompok	 parasit	 obligat.	 Kelompok	 terakhir	
adalah	mikroba	intraseluler	obligat	yang	hanya	dapat	hidup	
di	 dalam	 sel	 inang	 dikarenakan	 keterbatasan	 sistem	
metabolisme	selulernya	(Quinn	et	al.,	2011).	
	
2. Peranan	Mikroorganisme		

Perkembangan	 teknologi	 molekuler	 seperti	 Next	
Generation	 Sequensing	 (NGS)	 kini	 telah	 membuka	
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cakrawala	 baru	 dalam	 memahami	 sejauh	 mana	 peran	
mikroorganisme,	 baik	 dalam	 interaksinya	 dengan	 sistem	
imunitas,	 pembentukan	 mikrobiota	 normal	 maupun	
patogenesis	 penyakit.	 Mikrobiota	 adalah	 komunitas	
mikroba	 yang	 hidup	 bersama	 dalam	 lingkungan	 tertentu,	
baik	 di	 luar	 maupun	 di	 dalam	 tubuh	 organisme	 seperti	
hewan.	Mikrobiota	dalam	tubuh	hewan	akan	menentukan	
kesehatan,	 fisiologi,	 perilaku,	 dan	 ekologi	 dari	 organisme	
yang	 berinteraksi	 dengannya.	 Diketahui	 bahwa	
mikroorganisme	 telah	 menjadi	 bagian	 penting	 dari	
kehidupan	 di	 muka	 bumi	 ini,	 bahkan	 kehadirannya	 lebih	
dahulu	dari	keberadaan	manusia	maupun	hewan.			

	
3. Bakteri	

Bakteri	 merupakan	 kelompok	 mikroorganisme	
prokariota	 yang	 memiliki	 peranan	 luas	 dalam	 bidang	
kesehatan	 dan	 produktivitas	 hewan,	 baik	 sebagai	
mikrobiota	 normal	 maupun	 agen	 patogen	 penyebab	
penyakit	infeksius.	Keberadaan	bakteri	sebagai	mikrobiota	
normal	 berkontribusi	 terhadap	 proses	 fisiologis	 inang,	
seperti	 menjaga	 integritas	 mukosa	 usus,	 motilitas	
pencernaan	 (peristaltik,	 segmentasi,	 dan	 lainnya)	 yang	
mendukung	 proses	 metabolisme,	 dan	 modulasi	 sistem	
imunitas.	Mikrobiota	normal	seringkali	dapat	menjadi	agen	
patogen	 (oportunistik)	 ketika	 keseimbangan	 mikrobiota	
dan	 mekanisme	 imunitas	 inang	 terganggu,	 misalkan	
disebabkan	oleh	perubahan	pakan,	imunosupresi,	maupun	
gangguan	mukosa	(Mcvey	et	al.,	2022).		
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Gambar	 33.	 Keragaman	 mikroba	 dan	 takson	 yang	
dominan	 (ditandai	 dengan	 perbedaan	
warna)	pada	saluran	pencernaan	hewan	
ruminansia.	 Keragaman	 mikroba	
ditemukan	 cukup	 tinggi	 pada	 lambung	
depan,	 perannya	 dalam	 membantu	
proses	fermentasi	terlihat	dari	tingginya	
asam	 lemak	 rantai	 pendek	 (SCVA)	 yang	
diproduksi,	menyebabkan	proliferasi	sel	
epitel	rumen	

(Sumber	:	Zachary	2020)	

	
Diketahui	 bahwa	 keberadaan	 mikrobiota	 tertentu	

seperti	 Prevotella	 yang	 dominan	 di	 saluran	 pencernaan	
pada	 hewan	 ruminansia	 mempengaruhi	 imunitas	 dan	
produktivitasnya	dalam	menghasilkan	susu	(Seifert,	2022).	
Bakteri	sebagai	agen	patogen	pada	hewan	dipengaruhi	oleh	
kemampuannya	berdaptasi,	berkolonisasi,	dan	menginvasi	
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jaringan	 inang,	 terutama	 jika	 bakteri	 tersebut	 memiliki	
faktor	 virulensi.	 Bakteri	 akan	 berproliferasi	 secara	
berlebihan,	 relokasi	 (pindah	 ke	 lokasi	 steril),	 kemudian	
mengekspresikan	 faktor	 virulensi	 yang	 dimiliki	 hingga	
menyebabkan	 penyakit.	 Sejumlah	 bakteri	 diketahui	
memiliki	 kemampuan	memproduksi	 eksotoksin	 (protein	
yang	 disekresikan	 oleh	 bakteri	 hidup)	 contohnya	
enterotoksin	 oleh	 E.	 coli	 (ETEC),	 Vibrio	 cholera,	 atau	
Staphylococcus	 aureus	 penyebab	 diare	 akibat	 keracunan	
pakan,	 	 neurotoksin	 oleh	 Clostridium	 botulinum	 dan	
Clostridium	 tetani	 penyebab	 kelumpuhan	 atau	 botulisme	
dan	tetanus	pada	unggas,	sapi,	dan	kuda,	leukotoksin	oleh	
Mannheimia	 haemolytica	 penyebab	 pneumonia	 pada	 sapi	
(Wang	 et	 al.,	 2025),	 dan	 sitotoksin	 oleh	 Clostridium	
perfringens	penyebab	klostridial	miositis	pada	kuda	(Kiu	&	
Hall	 2018),	 serta	 hemolisin	 oleh	 Staphylococcus	 aureus	
penyebab	 kutaneus	 pyoderma	 superfisial	 pada	 anjing	
(Mcvey	et	al.,	2022).		

Endotoksin	(bagian	dari	struktur	dinding	sel	bakteri	
Gram	 negatif	 seperti	 lipolisakarida	 atau	 LPS,	 dilepas	 saat	
bakteri	 	 lisis),	 contohnya	 	 endotoksemia	 oleh	 E.	 coli,	
Salmonella	 spp,	 Pasteurella	 sp	 penyebab	 syok	 septis,	
salmonellosis	oleh	Salmonella	spp,	mastitis	coliform	oleh	E.	
coli	(Quinn	et	al.,	2011).	

Terdapat	 bakteri	 patogen	 lainnya	 yang	 bersifat	
obligat	 intraseluler	 diantaranya	 Rickettsia	 sp.,	 Chlamydia	
sp.,	Anaplasma	sp.,	Bartonella	sp.	Rickettsia	dan	Chlamydia	
merupakan	kelompok	bakteri	gram-negatif,	parasit	obligat	
intraseluler,	 keberadaannya	 tergantung	 dari	 keberadaan	
vektor	(kutu,	caplak,	dan	kutu	loncat)	dan	inang	reservoir	
(burung,	hewan	pengerat,	dan	ungulata).	Berikut	ini	adalah	
gambaran	mekanisme	infeksi	oleh	Rickettsia.	
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Gambar	34.	 Siklus	hidup	dan	mekanisme	 infeksi	 oleh	
Rickettsia	

(Sumber	:	Helminiak	et	al.,	2022)	

	
Rickettsia	menempel	pada	sel	inang	melalui	interaksi	

protein	permukaan	Rickettsia	dengan	reseptor	sel	inang;	2.	
Internalisasi	 Rickettsia;	 3.	 Rickettsia	 lolos	 dari	 vakuola	
endositik	 karena	 kemampuannya	 memproduksi	 faktor	
membran	 lisis;	4.	Rickettsia	berada	di	dalam	sitosol	 inang	
dan	 bereplikasi	 sambil	 mengambil	 nutrisi	 dari	 inang;	 5.	
Beberapa	 spesies	 Rickettsia	 menunjukkan	 motilitas	
sehingga	mampu	menyebar	dari	satu	sel	ke	sel	 lainnya;	8.	
Rickettsia	 merusak	 struktur	 membran	 ganda	 vakuola;	 9.	
Rickettsia	 menetap	 di	 dalam	 kompartemen	 sitosol	 dan	
memulai	kembali	siklus	infeksi.	Adapun	sejumlah	Rickettsia.	
Contoh	 agen	 infeksinya	 adalah	 Rickettsia	 rickettsii	
penyebab	 penyakit	 riketsiosis	 (demam,	 vaskulitis	 yang	
berpotensi	 zoonosis);	 Rickettsia	 conorii	 penyebab	 infeksi	
subklinis	(Rymaszewska	&	Piotrowski	2024).		

Chlamydia	memiliki	siklus	hidup	yang	khas	(bifasik)	
yakni	 badan	 elementer	 (BE)	 yang	 bersifat	 menular	 dan	
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tidak	 membelah,	 sedangkan	 badan	 retikulat	 (RB)	 tidak	
menular	dan	membelah	(Jacquier	&	Greub	2018).		

Adapun	 siklus	 hidupnya	 Chlamydia	 dimulai	 dengan	
masuknya	EB	ke	dalam	sel	 inang	melalui	endositosis	atau	
fagositosis,	 kemudian	 EB	 berada	 dalam	 vakuola	 sebagai	
badan	 inklusi	 dan	 akhirnya	 diubah	 menjadi	 RB.	 Badan	
retikulat	akan	berdiferensiasi	menjadi	EB	yang	dikeluarkan	
melalui	eksositosis	atau	lisis	sel	untuk	memulai	siklus	hidup	
baru	 (Greub	 2018).	 Contohnya	 Chlamydia	 abortus	 yang	
menyebabkan	 aborsi	 enzootik	 atau	 kelahiran	 mati	
(Burgener	 et	 al.,	 2022);	 Chlamydia	 psittaci	 penyebab	
klamidiosis	 (gangguan	 respirasi,	 zoonosis)	 pada	 unggas;	
Chlamydia	pecorum	penyebab	polyarthritis,	konjungtivitis,	
enteritis;	 Chlamydia	 suis	 penyebab	 enteritis,	 gangguan	
reproduksi	(Cox	&	Vanrompay	2015);	Anaplasma	marginale	
penyebab	 Anaplasmosis	 (anemia	 hemolitik,	 penurunan	
produksi)	(Ierardi	2025).	
	
4. Jamur	(Fungi)	

Jamur	 termasuk	 dalam	 domain	 eukariota,	
berdasarkan	 ukuran	 dan	 struktur	 selnya	 dikelompokkan	
menjadi	jamur	makroskopis	dan	mikroskopis	(kapang	dan	
khamir/yeast).	 	 Kapang	 merupakan	 mikroorganisme	
multiseluler	 dengan	 struktur	 membentuk	 sel	 yang	
membentuk	 hifa	 (contohnya	 Aspergillus,	 Fusarium,	
Penicillium)	 sedangkan	 khamir	 atau	 yeast	 merupakan	
mikroorganisme	 uniseluler,	 namun	 dapat	 membentuk	
pseudohifa	 pada	 kondisi	 tertentu	 (contohnya	 Candida,	
Saccaromyces).	Kapang	maupun	khamir	terdistribusi	luas	di	
lingkungan,	 beberapa	 diantaranya	 ditemukan	 sebagai	
mikroflora	mukosa	(Quinn	et	al.,	2011).	
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Reproduksi	 jamur	 melalui	 pembentukan	 spora	
(seksual	atau	aseksual).	Dinding	sel	hifa	bersifat	kaku	dan	
sangat	 stabil	 terhadap	 tekanan	 osmotik,	 tersusun	 atas	
komponen	 karbohidrat	 termasuk	 kitin	 dengan	 ikatan	
selulosa.	 Kompleks	 protein	 dengan	 polisakarida,	 dan	
berbagai	senyawa	lipid	ditemukan	pada	dinding	sel	khamir.	
Membran	 sel	 jamur	 berlapis	 ganda,	 sterol	 yang	 dominan	
adalah	ergosterol	(Madigan	et	al.,	2019).		

Peranan	 jamur	 dapat	 bersifat	 menguntungkan	
ataupun	merugikan.	Sejumlah	enzim	ekstraseluler,	seperti	
amilase,	selulase,	protease,	hemiselulase,	 fitase,	dan	asam	
organik,	 serta	 metabolit	 bioaktif	 yang	 bermanfaat	 dalam	
proses	fermentase	pakan	ternak	(jerami,	dedak,	dan	limbah	
pertanian	 lainnya)	 dihasilkan	 oleh	 kapang.	 Enzim-enzim	
tersebut	 akan	 menguraikan	 senyawa	 kompleks	 menjadi	
senyawa	 yang	 lebih	 sederhana,	 menonaktifkan	 zat	
antinutrisi	 (fitat	 dan	 tanin)	 sehingga	 dapat	 diserap	 oleh	
dinding	 sel	 hewan,	 dan	 meningkatkan	 bioavailabilitas	
mineral	dan	energi	(Mcvey	et	al.,	2022).		

Aktivitas	metabolik	kapang	selama	proses	fermentasi	
pakan	juga	akan	meningkatkan	protein	kasar	yakni	estimasi	
total	 kandungan	 protein	 yang	 dihitung	 berdasarkan	
kandungan	nitrogen	total	melalui	biomassa	kapang	disebut	
juga	sebagai	fenomena	single	cell	protein	(SCP).	Kandungan	
nitrogen	 yang	 dimaksud	 dapat	 berasal	 dari	 senyawa	
berbagai	 asam	 amino	maupun	 senyawa	 lain	 seperti	 urea,	
amonia,	atau	peptida	kecil.	Protein	kasar	menjadi	salah	satu	
indikator	 kecukupan	 protein	 dalam	 pakan	 ternak,	
meskipun	belum	mencerminkan	mutu	pakan	(Yunilas	et	al.,	
2019).		

Kapang	 dapat	 menjadi	 agen	 patogen	 dikarenakan	
kemampuannya	 menghasilkan	 mikotoksin	 (aflatoksin,	
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zearalenon,	 fumonisin,	 ochratoksin,	 Deoxynivalenol	 atau	
DON)	yang	merupakan	zat	cemaran	dalam	pakan	maupun	
kemampuannya	menginvasi	jaringan	(Adebiyi	&	Oluwayelu	
2019).	 Mikotoksin	 dihasilkan	 di	 lingkungan	 sebagai	
cemaran	 di	 udara,	 air,	 tanah,	 maupun	 pakan.	 Cemaran	
tersebut	 masuk	 ke	 tubuh	 host	 melalui	 ingesti,	 inhalasi,	
ataupun	 kontak.	 Cemaran	 tersebut	 jika	 tidak	 di	
metabolisme	 secara	 sempurna	 akan	 terakumulasi	 hingga	
mengganggu	 fungsi	 hati,	 karena	 mikotoksin	 umumnya	
bersifat	hepatotoksin	(Seyedmousavi	et	al.,	2018).		

Toksin	 yang	 dihasilkan	 akan	 menghambat	 kerja	
enzim,	 merusak	 mitokondria	 sehingga	 menurunkan	
produksi	ATP	yang	menyebabkan	stres	oksidatif.		Gangguan	
tersebut	 akan	 berdampak	 pada	 proses	 metabolisme,	
penurunan	nafsu	makan	dan	efisiensi	pemanfaatan	pakan	
(Abo	 et	 al.,	 2025).	Mikotoksin	 (aflatoksin	 dan	DON)	 yang	
bersifat	 imunotoksin	 akan	 menghambat	 sintesis	 protein	
imun	seperti	antibodi	dan	sitokin	yang	berakibat	kerusakan	
jaringan	limfoid	(Alharbi	et	al.,	2017).		

Zearalenon	 merupakan	 mikotoksin	 lainnya	 yang	
bersifat	 endocrine	 disruptor,	 toksin	 ini	 memiliki	 struktur	
kimia	 menyerupai	 esterogen	 (xenoesterogen)	 yang	
kemudian	akan	berikatan	dengan	reseptor	esterogen	yakni	
ERα	 dan	 ERβ	 yang	 mengakibatkan	 ketidaknormalan	
ekspresi	 gen	 reproduksi	 (Reddy	 et	 al.,	 2022).	 Akibatnya	
pada	hewan	ternak	betina	terjadi	pembengkakan	vulva	dan	
uterus,	 gangguan	 siklus	 estrus,	 pseudobunting,	 hingga	
abortus,	 sedangkan	 pada	 hewan	 jantan	 akan	 mengalami	
penurunan	 kualitas	 sperma,	 atrofi	 testis,	 sehingga	
menurunkan	libido.	

Mekanisme	 infeksi	 oleh	 jamur	 melalui	
kemampuannya	menginvasi	jaringan	di	awali	dari	paparan	
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terhadap	 spora	 pada	 jalan	masuk	 (inhalasi,	mukosa,	 atau	
luka),	kemudian	terjadi	adhesi	atau	penempelan	ke	epitel,	
produksi	 enzim	 (protease	 dan	 fosfolipase),	 terjadi	
kolonisasi	 dan	 invasi	 jaringan	 oleh	 hifa	 (mikosis)	 yang	
menginduksi	 respon	 imun	 menyebabkan	 inflamasi,	
granuloma,	nekrosis,	hingga	fungemia	(Bn	et	al.,	2019).	

Penyakit	yang	disebabkan	oleh	 jamur	dikatagorikan	
berdasarkan	 lokasi	 terjadinya	 lesi	 (Quinn	 et	 al.,	 2011),	
diantaranya	adalah:	
1. Mikosis	 superfisial	 yang	disebabkan	 invasi	 jamur	pada	
bagian	epidermidis,	membran	mukosa	maupun	struktur	
keratin	 lainnya,	 contoh	 agen	 infeksinya:	 Microsporum	
canis	(ditemukan	pada	kucing,	anjing,	kuda);	M.	gallinae	
pada	ayam;	M.	gypseum	pada	kuda,	anjing	,	dan	rodensia;	
Trichophyton	 equinum	 pada	 kuda;	 T.	 Simii	 pada	 kera,	
unggas,	anjing;	dan	T.	verrucosum	pada	ternak;	Candida	
albican	 penyebab	 kandidiasis	 pada	 anjing,	 kucing,	
unggas,	kuda	dan	penyebab	mastitis	pada	sapi.		

2. Mikosis	subkutan	merupakan	infeksi	jamur	yang	terjadi	
pada	jaringan	di	bawah	kulit	(dermis-sub	kutan).	Contoh	
agen	 infeksinya:	 Sporothrix	 schenckii	 penyebab	
sporatrikosis	 pada	 kucing,	 anjing,	 sapi.	 Madurella	
penyebab	 misetoma	 pada	 hewan	 ternak,	 Exophiala	
penyebab	feohifomikosis	pada	anjing,	kucing,	dan	kuda.	

3. Mikosis	 sistemik	 terjadi	 setelah	menghirup	 spora	 atau	
trauma	 jaringan,	 contoh	 agen	 infeksinya	 adalah	
Aspergillus	 fumigatus	 penyebab	 pneomonia	 pada	
burung,	 granuloma	 hidung	 pada	 kuda,	 aborsi	 maupun	
mastitis	 pada	 ternak,	 otitis	 eksterna	 pada	 anjing,	
aspergilosis	 pada	 kucing;	 Blastomyces	 dermatitidis	
penyebab	 blastomikosis	 pada	 anjing;	 Histoplasma	
capuslatum	 penyebab	 histoplasmosis	 pada	 anjing,	
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kucing;	Coccidioides	 immitis	penyebab	 koksidiomikosis	
pada	anjing,	kucing.	

	
5. Parasit	

Parasit	 dapat	 dikelompokkan	 menjadi	 endoparasit	
(di	 dalam	 tubuh	 inang)	 dan	 ektoparasit	 (di	 luar	 tubuh	
inang)	berdasarkan	lokasi	tempat	menetapnya	pada	inang.	
Cacing	dan	sebagian	protozoa	 (Tryoanosoma,	Toxoplasma,	
Giardia,	Cryptosporidiumi,	Plasmodium)	merupakan	contoh	
dari	 endoparasit,	 sedangkan	 sebagian	 protozoa	 lainnya	
(Tricodina,	 Chilodonell,	 Costia)	 bersifat	 ektoparasit.	
Mekanisme	 infeksi	 yang	disebabkan	 oleh	parasit	meliputi	
tahapan	sebagai	berikut	(Quinn	et	al.,	2011):	
1. Paparan	 dengan	 lingkungan	 yang	 terkontaminasi	 oleh	
telur,	 larva,	 atau	 kista	 parasit	 seperti	 ookista	
Cryptosporidium	 parvum	 penyebab	 kriptosporidiosis	
yang	 dikeluarkan	 melalui	 feses	 dari	 hewan	 yang	
terinfeksi,	 termasuk	 dengan	 inang	 perantara	 seperti	
siput,	 serangga	 atau	 vektor,	 ataupun	 kontak	 langsung	
seperti	pada	ektoparasit.	

2. Masuknya	 agen	 infeksi	 melalui	 rute	 oral	 (tertelan	
bersama	 pakan	 atau	 air	 minum	 yang	 terkontaminasi)	
seperti	Giardia	 penyebab	 giardiasis,	Eimeria	penyebab	
koksidiosis	 (diare	 akibat	 enterik	 nekrosis	 hingga	
penurunan	 produksi	 pada	 ayam),	 Ascaris	 suum	 dan	
Fasciola	 yang	 menyebabkan	 gangguan	 pertumbuhan,	
penetrasi	 melalui	 kulit	 atau	 luka	 terbuka	 oleh	 larva	
Strongyloides;	 gigitan	 vektor	 seperti	Babesia	penyebab	
Babesiosis	(anemia,	hemoglobinuria)	yang	dibawa	oleh	
caplak.	

3. Parasit	kemudian	akan	beradaptasi	dengan	 lingkungan	
di	 dalam	 tubuh	 host	 (suhu,	 pH,	 dan	 nutrisi),	 lalu	
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bermigrasi	ke	organ	 target	 seperti	 saluran	pencernaan	
oleh	 Haemonchus	 contortus	 penyebab	 anemia	 berat	
hingga	 mortalitas	 dan	 Eimeria;	 peredaran	 darah	 oleh	
Babesia	 dan	 Trypanosoma	 evansi	 penyebab	 penyakit	
surra;	hati	atau	saluran	empedu	oleh	Fasciola	gigantica,	
kemudian	 berkoloni.	 Parasit	 memiliki	 kemampuan	
bersembunyi	maupun	menekan	sistem	imun	host,	selain	
variasi	antigen	yang	tinggi.		

4. Kolonisasi	 atau	 perbanyakan	 diri	 seringkali	
menyebabkan	 kerusakan	 jaringan	 mukosa,	 sumbatan	
organ,	 penyerapan	 nutrisi	 secara	 besar-besaran	 dalam	
darah	 yang	 berakibat	 pada	 malnutrisi	 dan	 penurunan	
berat	badan	hingga	anemia.	Sebagian	besar	parasit	juga	
memiliki	 kemampuan	menghasilkan	 toksin	 atau	 enzim	
ekstraseluler	yang	menyebabkan	gangguan	fungsi	organ,	
modulasi	respon	imun	sehingga	terjadi	reaksi	inflamasi	
yang	 mengakibatkan	 peradangan	 kronis	 maupun	
fibrosis	jaringan.		
	

6. Virus	
Virus	 bersifat	 parasit	 obligat	 intraseluler,	 tersusun	

atas	materi	genetik	(DNA	atau	RNA)	yang	diselubungi	oleh	
kapsid	 protein	 atau	 lipid,	 bereplikasi	 dalam	 sel	 hidup	
(Madigan	 et	 al.,	 2019).	 Interaksi	 virus	 dengan	 inang	
dipengaruhi	 oleh	 karakteristik	 genom,	 tropisme	 jaringan	
(kecenderungan	 menginfeksi	 sel	 atau	 jaringan	 tertentu),	
dan	respons	imun	inang.	Virus	diketahui	bermutasi	sangat	
cepat	 dengan	 kemampuan	 adaptasi	 yang	 tinggi	 sehingga	
seringkali	 menyebabkan	 wabah	 pada	 populasi	 ternak	
(Quinn	et	al.,	2011).		

Sifat	 tropisme	 menentukan	 manifestasi	 klinis	
penyakit,	 bagaimana	 rute	 transmisi,	 yang	 kemudian	
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berdampak	 terhadap	 produktivitas	 ternak.	 Tingkat	
keparahan	 akan	 semakin	 tinggi,	 intensitas	 ekskresi	 virus	
menjadi	semakin	lama,	hingga	dapat	menyebabkan	infeksi	
menjadi	 persisten	 atau	 laten	 terutama	 ketika	 imunitas	
menurun.	 Virus	 juga	 memiliki	 kemampuan	 imunosupresi	
sehingga	 dapat	 bertahan	 lama	 dalam	 populasi	 ternak	 (D.	
Constable	et	al.,	2007).		

Penyakit	oleh	virus	dapat	disebabkan	oleh	kerusakan	
langsung	 sel	 inang	 maupun	 respon	 imun	 inang	 yang	
berlebih	 atau	 tidak	 terkontrol.	 Patogenitas	 virus	 sangat	
bergantung	 pada	 interaksinya	 dengan	 sel	 inang,	 berbeda	
dengan	bakteri	yang	umumnya	dapat	menghasilkan	toksin.	
Adapun	tahapan	dan	dampak	patogenitas	virus	dijelaskan	
oleh	gambar	berikut	ini.	

	

	

Gambar	35.	Replikasi	virus	dalam	sel	makhluk	hidup	
(Sumber	:	Zachary,2020)	

	
Virus	menggunakan	organel	dan	proses	biokimia	sel	

target	untuk	mengahsilkan	salinan	genom	dan	protein	serta	
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merakitnya	 menjadi	 partikel	 virus	 keturunannya.	
Pengenalan	 sel	 target	 kemudian,	 2.	 Penempelan	
(attachment)	 melalui	 interaksi	 antara	 ligan	 (selubung	
protein	 atau	 kapsid	 virus)	 dengan	 reseptor	 (protein	
membran	 sel	 target),	 lalu	 masuk	 (penetration)	 melalui	
proses	 endositosis	 atau	 fagositosis,	 kemudian	 melepas	
selubung	 dan	 materi	 genetik	 (RNA/DNA/protein)	
berpindah	 ke	 lokasi	 spesifik	 di	 dalam	 sel,	 hingga	 terjadi	
replikasi	 dengan	 mengambil	 alih	 fungsi	 sel	 dalam	
mensintesis	salinan	materi	genetik	baru	beserta	komponen	
penyusun	 partikel	 virus	 lainnya.	 Virus	 RNA	 umumnya	
bereplikasi	di	sitoplasma,	sedangkan	virus	DNA	di	nukleus	
dan	 diangkut	 melalui	 sistem	 sitokaviter	 dan	 akhirnya	
partikel	 virus	 baru	 dilepas	 ke	 luar	 sel	 melalui	 berbagai	
proses	 lisis	 sel	 (mis.	 parvovirus-anjing,	 parvovirus	
enteritis),	 kematian	 sel	 atau	 apoptosis	 (mis.	 Morbilivirus	
pada	 anjing),	 infeksi	 yang	 persisten	 (mis.	 Lentivirus	
penyebab	 pneumonia	 pada	 domba),	 infeksi	 laten	 (mis.	
Herpesvirus	 penyebab	 rhinotracheitis	 pada	 sapi),	
proliferasi	 sel	 (mis.	 Papilomavirus),	 transformasi	 ganas	
pada	kulit	dan	kuku	(misalnya	Leukemia	retrovirus).	

Virus	 tanpa	 selubung	 akan	 dilepaskan	 ke	 luar	 sel	
ketika	 terjadi	 lisis,	 sebaliknya	 pada	 sel	 berselubung	 akan	
dilepaskan	 melalui	 membran	 sel	 (membran	 plasma,	
membran	 kompleks	 golgi,	 atau	 retikulum	 endoplasma	
kasar,	 atau	 membran	 inti)	 tanpa	 melalui	 proses	 lisis	 sel	
kecuali	flavivirus,	corona	virus,	arteri	virus,	herpervirus.	

Faktor	 virulensi	 mengontrol	 proses	 replikasi,	
menyebar,	 dan	 memodulasi	 dan	 menekan	 	 respon	 imun	
bawaan	 maupun	 adaptif	 pelindung	 diri	 dari	 hewan	 yg	
belum	terpapar	(Mcvey	et	al.,	2022).	
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Enterosit	 yang	 terinfeksi	 rotavirus	 akan	
mengeluarkan	toksin	(NSP4)	ke	dalam	lumen	usus	sebagai	
respon	imun	terhadap	virus.	Enterosit	di	sekitar	yang	tidak	
terinfeksi	 akan	 menyerap	 toksin	 yang	 menginduksi	
terjadinya	 diare.	 Diare	 terjadi	 sebelum	 enterosit	 yang	
terinfeksi	 virus	 mengalami	 lisis.	 Jumlah	 faktor	 virulensi	
virus	 lebih	 kecil	 dibandingkan	 bakteri,	 hal	 tersebut	
dipengaruhi	 oleh	 jumlah	 gen.	 Jumlah	 gen	 pada	 virus	
berkisar	 10	 hingga	 102,	 pada	 bakteri	 103-104.	 Namun	
demikian,	 perubahan	 genomik	 dapat	 menyebabkan	
hilangnya	perlindungan	yang	diberikan	dari	vaksinasi	dan	
munculnya	 strain	 virus	 baru	 seperti	 pada	 infeksi	 oleh	
parvovirus	(Zachary	2020).		

Sejumlah	 faktor	 tersebut	 akan	 menentukan	
bagaimana	pola	penyebaran	penyakit,	dinamika	wabah,	dan	
keberhasilan	 program	 pengendalian	 penyakit	 melalui	
vaksinasi	 pada	 hewan	 ternak.	 Contoh	 penyakit	 yang	
disebabkan	oleh	 virus	diantaranya	 adalah	 foot-and-mouth	
disease	(FMDV)	pada	kerbau,	babi,	dan	domba,	serta	hewan	
ternak	lainnya	(Rahman	et	al.,	2025);	porcine	reproductive	
and	respiratory	syndrome	(PRRS)	pada	babi	(Lunney	et	al.,	
2015)	 ;	 bovine	 rhinotracheitis	 (IBR)	 pada	 hewan	 ternak	
(Barrett	et	al.,	2024);	new	castle	disease	pada	unggas	(Yang	
et	al.,	2024).	

	
7. Pengendalian	 Mikroorganisme	 Dalam	
Peternakan	
Upaya	 pengendalian	 mikroorganisme	 dapat	

dilakukan	 untuk	 memutuskan	 rantai	 penularan,	
menurunkan	populasi	mikroorganisme,	dan	meningkatkan	
ketahanan	 inang	 (Sharma	 et	 al.,	 2025).	 Pengendalian	
meliputi	pembatasan	akses	lalu	lintas	hewan,	manusia,	dan	
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alat,	 disinfeksi	 rutin,	 pengendalian	 vektor	 dan	 reservoir,	
perbaikan	 sanitasi	 dan	 higiene	 lingkungan	 (kebersihan	
kandang,	pengelolaan	limbah	dan	kotoran	ternak,	kualitas	
pakan	dan	minum),	begitupula	vaksinasi	atau	penggunaan	
antibiotik	 yang	 tepat	 serta	 isolasi	 terhadap	 hewan	 yang	
terinfeksi	 (Van	et	 al.,	 2023).	Hal	 yang	 tidak	kalah	penting	
adalah	 meningkatkan	 imunitas	 hewan	 ternak	 dengan	
memperhatikan	 kebutuhan	 nutrisi	 ternak	 dengan	
pemberian	 probiotik,	 prebiotik,	maupun	 imunomodulator	
(Afikasari	et	al.,	2020).	
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BAB	8	
BIOINFORMATIKA	DAN	

REVOLUSI	OMICS	DALAM	
STUDI	MIKROORGANISME		

	

Perkembangan	 biologi	 molekuler	 telah	 membuka	
peluang	 baru	 dalam	 studi	 mikroorganisme	 melalui	
pendekatan	berbasis	analisis	biomolekul,	khususnya	DNA,	
RNA,	 protein,	 dan	metabolit.	 Namun,	 kemajuan	 teknologi	
sekuensing	 dan	 analisis	 molekuler	 menghasilkan	 volume	
data	 yang	 sangat	 besar	 dan	 kompleks,	 yang	 tidak	 dapat	
diinterpretasikan	 secara	 efektif	 tanpa	 dukungan	 metode	
komputasi	 yang	 memadai.	 Dalam	 konteks	 inilah	
bioinformatika	 muncul	 sebagai	 disiplin	 kunci	 yang	
menjembatani	 data	 biologis	 dan	 pemahaman	 ilmiah,	
memungkinkan	pengolahan,	analisis,	dan	interpretasi	data	
mikrobiologi	dalam	skala	besar	dan	dengan	resolusi	tinggi.	

Seiring	 dengan	 berkembangnya	 teknologi	 high-
throughput,	 pendekatan	 omics	 menjadi	 pusat	 perhatian	
dalam	riset	mikrobiologi	modern.	Genomik,	transkriptomik,	
proteomik,	 metabolomik,	 dan	 mikrobiomik	 menyediakan	
kerangka	kerja	untuk	mempelajari	mikroorganisme	secara	
komprehensif	 pada	 berbagai	 tingkat	 organisasi	 biologis.	
Pendekatan	ini	memungkinkan	eksplorasi	potensi	genetik,	
regulasi	 ekspresi	gen,	 fungsi	protein,	dinamika	metabolik,	
serta	interaksi	komunitas	mikroba	dalam	suatu	ekosistem.	
Namun	demikian,	setiap	lapisan	omics	hanya	memberikan	
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gambaran	parsial,	sehingga	diperlukan	integrasi	lintas	data	
untuk	memahami	sistem	biologis	secara	menyeluruh.	

	

	
Gambar	36.	Landscape	Omics	dalam	Mikrobiologi	

	
Integrasi	 berbagai	 pendekatan	 omics	 tidak	 dapat	

dipisahkan	 dari	 peran	 bioinformatika	 sebagai	 tulang	
punggung	 analisis	 data.	 Bioinformatika	 menyediakan	
algoritma,	 basis	 data,	 dan	 kerangka	 analitik	 yang	
memungkinkan	 penggabungan	 data	 heterogen	 serta	
pemodelan	 sistem	 biologis	 yang	 kompleks.	 Melalui	
pendekatan	biologi	sistem	dan	analisis	multi-omics,	peneliti	
dapat	 mengungkap	 hubungan	 sebab-akibat	 antara	
perubahan	 molekuler	 dan	 fenotipe	 mikroba,	 serta	
memahami	 interaksi	 mikroorganisme	 dengan	 lingkungan	
dan	organisme	inang	secara	lebih	mendalam.	

	
1. Evolusi	Konsep	Bioinformatika		

Bioinformatika	 merupakan	 bidang	 interdisipliner	
yang	berkembang	sebagai	respons	terhadap	meningkatnya	
kompleksitas	 dan	 volume	 data	 biologis,	 khususnya	 sejak	
kemajuan	 pesat	 biologi	 molekuler	 dan	 teknologi	 high-
throughput.	 Secara	 umum,	 bioinformatika	 dapat	
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didefinisikan	 sebagai	 penerapan	 metode	 komputasi,	
matematika,	 dan	 statistik	 untuk	 mengumpulkan,	
menyimpan,	 mengelola,	 menganalisis,	 dan	
menginterpretasikan	 data	 biologis.	 Pada	 awal	
perkembangannya,	 bioinformatika	 berfokus	 pada	
pengelolaan	dan	analisis	sekuens	biomolekul,	seperti	DNA	
dan	 protein.	 Namun,	 seiring	 dengan	 meningkatnya	 skala	
dan	keragaman	data	biologis,	ruang	lingkup	bioinformatika	
meluas	 mencakup	 analisis	 struktural,	 fungsional,	 dan	
sistemik	 dari	 berbagai	 tingkat	 organisasi	 biologis	 (Bayat	
2002;	Mitra	et	al.,	2022).	

Sejarah	 bioinformatika	 tidak	 dapat	 dipisahkan	 dari	
penemuan	 struktur	 DNA	 dan	 berkembangnya	 teknik	
sekuensing.	 Pada	 tahun	 1960–1970-an,	 upaya	 awal	
bioinformatika	 ditandai	 dengan	 penyusunan	 basis	 data	
sekuens	 protein	 dan	 nukleotida	 secara	 manual.	
Perkembangan	 ini	 menjadi	 semakin	 signifikan	 setelah	
diperkenalkannya	 metode	 sekuensing	 DNA	 yang	 lebih	
efisien	 dan	 terstandarisasi,	 yang	 mendorong	 kebutuhan	
akan	 sistem	 komputasi	 untuk	 menyimpan	 dan	
membandingkan	 data	 sekuens	 dalam	 jumlah	 besar.	
Tonggak	penting	 lainnya	adalah	pengembangan	algoritma	
perbandingan	 sekuens,	 seperti	 sequence	 alignment,	 yang	
memungkinkan	analisis	homologi	dan	inferensi	evolusioner	
secara	sistematis	(Mitra	et	al.,	2022).	

Sebagai	 bidang	 interdisipliner,	 bioinformatika	
merupakan	hasil	integrasi	erat	antara	biologi,	matematika,	
dan	 ilmu	 komputer.	 Biologi	 menyediakan	 konteks	 dan	
permasalahan	 ilmiah,	 seperti	 identifikasi	 gen,	 prediksi	
fungsi	 protein,	 dan	 pemahaman	 jalur	 metabolik.	
Matematika	dan	statistika	berperan	dalam	pemodelan	data	
biologis,	 analisis	 probabilistik,	 serta	 pengujian	 hipotesis	
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berbasis	 data	 besar.	 Sementara	 itu,	 ilmu	 komputer	
menyediakan	 kerangka	 algoritmik,	 struktur	 data,	 serta	
infrastruktur	 perangkat	 lunak	 dan	 perangkat	 keras	 yang	
memungkinkan	 pemrosesan	 data	 biologis	 dalam	 skala	
besar.	 Integrasi	 ketiga	 disiplin	 ini	 menjadikan	
bioinformatika	 sebagai	 fondasi	 utama	 dalam	 penelitian	
biologi	 modern,	 termasuk	 mikrobiologi,	 genomik,	 dan	
biologi	system	(Gareev	et	al.,	2024;	Oulas	et	al.,	2017).	

Perkembangan	 bioinformatika	 juga	 ditandai	 oleh	
munculnya	 berbagai	 perangkat	 lunak	 dan	 basis	 data	
biologis	 yang	 terstandarisasi	 dan	 dapat	 diakses	 secara	
global.	Basis	data	seperti	National	Center	for	Biotechnology	
Information	 (NCBI)	 dan	 European	 Molecular	 Biology	
Laboratory	(EMBL)	berperan	penting	dalam	penyimpanan	
dan	 distribusi	 data	 sekuens	 nukleotida	 dan	 protein.	
Sementara	 itu,	 UniProt	 menyediakan	 informasi	 terkurasi	
mengenai	 sekuens	 dan	 fungsi	 protein,	 dan	 Kyoto	
Encyclopedia	of	Genes	and	Genomes	(KEGG)	menjadi	sumber	
utama	 untuk	 pemetaan	 jalur	 metabolik	 dan	 jaringan	
molekuler.	 Keberadaan	 basis	 data	 ini	 tidak	 hanya	
memfasilitasi	 penelitian	 individual,	 tetapi	 juga	
memungkinkan	 analisis	 komparatif	 dan	 integratif	 lintas	
spesies	serta	lintas	tingkat	omics	(Clark	et	al.,	2024;	Grigson	
et	al.,	2025;	Vello	et	al.,	2024;	Zhu	et	al.,	2021).	

Dalam	 beberapa	 tahun	 terakhir,	 konsep	
bioinformatika	 mengalami	 evolusi	 lebih	 lanjut	 melalui	
integrasi	kecerdasan	buatan	(artificial	intelligence,	AI)	dan	
machine	 learning.	 Pendekatan	 ini	memungkinkan	 analisis	
pola	kompleks	dalam	data	biologis	yang	sulit	ditangkap	oleh	
metode	 konvensional.	 Algoritma	 machine	 learning	 telah	
banyak	digunakan	untuk	prediksi	struktur	protein,	anotasi	
gen,	 klasifikasi	 mikroorganisme,	 serta	 identifikasi	
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biomarker	berbasis	data	multi-omics.	Dalam	mikrobiologi,	
AI	berperan	penting	dalam	analisis	metagenomik,	prediksi	
fungsi	 komunitas	 mikroba,	 dan	 pemodelan	 interaksi	
mikroba–inang.	Dengan	demikian,	bioinformatika	modern	
tidak	lagi	hanya	berfungsi	sebagai	alat	bantu	analisis	data,	
tetapi	telah	berkembang	menjadi	pendekatan	prediktif	dan	
eksploratif	yang	mendorong	lahirnya	pengetahuan	biologis	
baru.	

	
2. Revolusi	Omics	Dalam	Biologi	Molekuler		

Perkembangan	biologi	molekuler	dalam	dua	dekade	
terakhir	 mengalami	 transformasi	 fundamental	 melalui	
munculnya	pendekatan	omics,	yang	memungkinkan	analisis	
komprehensif	 terhadap	komponen	biologis	pada	berbagai	
tingkat	 organisasi	 seluler	 dan	 molekuler.	 Istilah	 omics	
merujuk	 pada	 pendekatan	 berskala	 besar	 (large-scale	
analysis)	 yang	 bertujuan	 untuk	 mengkarakterisasi	 secara	
menyeluruh	 seluruh	 komponen	 dalam	 suatu	 sistem	
biologis,	baik	berupa	gen,	RNA,	protein,	metabolit,	maupun	
komunitas	 mikroorganisme.	 Pendekatan	 ini	 menandai	
pergeseran	paradigma	dari	studi	berbasis	satu	gen	atau	satu	
molekul	 menuju	 pemahaman	 holistik	 tentang	 sistem	
biologis	yang	kompleks,	termasuk	pada	organisme	mikroba	
dan	 interaksinya	 dengan	 lingkungan	 atau	 inang	 (Bayat	
2002;	Mitra	et	al.,	2022).	

Genomik	 merupakan	 fondasi	 utama	 dalam	 revolusi	
omics,	 yang	 berfokus	 pada	 analisis	 keseluruhan	 materi	
genetik	 suatu	 organisme.	 Dalam	 mikrobiologi,	 genomik	
memungkinkan	 identifikasi	 gen	 virulensi,	 gen	 resistensi	
antibiotik,	 serta	 potensi	 metabolik	 mikroorganisme	 yang	
sebelumnya	 sulit	 dipelajari	 melalui	 metode	 kultur	
konvensional.	 Perkembangan	 whole	 genome	 sequencing	
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(WGS)	 telah	 mempercepat	 pemetaan	 genom	 bakteri,	
archaea,	dan	virus,	sekaligus	membuka	peluang	untuk	studi	
evolusi	 mikroba,	 filogenomik,	 serta	 pelacakan	 wabah	
penyakit	 berbasis	 genom.	 Namun,	 informasi	 genomik	
bersifat	relatif	statis	dan	tidak	sepenuhnya	mencerminkan	
aktivitas	biologis	yang	terjadi	dalam	kondisi	tertentu	(Clark	
et	al.,	2024).	

Untuk	 menjembatani	 kesenjangan	 tersebut,	
transkriptomik	 berkembang	 sebagai	 pendekatan	 omics	
yang	 mempelajari	 keseluruhan	 transkrip	 RNA	 yang	
diekspresikan	 oleh	 sel	 pada	 waktu	 dan	 kondisi	 tertentu.	
Analisis	 transkriptom	 memberikan	 gambaran	 dinamis	
mengenai	regulasi	gen,	respons	stres,	adaptasi	lingkungan,	
serta	 interaksi	 mikroba	 dengan	 inang.	 Dalam	 konteks	
mikrobiologi,	 transkriptomik	 sangat	 penting	 untuk	
memahami	 bagaimana	 mikroorganisme	 merespons	
perubahan	 nutrisi,	 paparan	 antibiotik,	 atau	 tekanan	
lingkungan	 lainnya.	 Dengan	 demikian,	 transkriptomik	
melengkapi	 genomik	 dengan	 informasi	 fungsional	 yang	
lebih	kontekstual	(Grigson	et	al.,	2025).	

Pada	 tingkat	 yang	 lebih	 dekat	 dengan	 fenotipe,	
proteomik	berfokus	pada	karakterisasi	keseluruhan	protein	
yang	dihasilkan	oleh	suatu	organisme,	termasuk	modifikasi	
pascatranslasi	dan	interaksi	antarprotein.	Proteomik	sangat	
relevan	 dalam	 mikrobiologi	 karena	 protein	 merupakan	
pelaksana	utama	 fungsi	biologis,	 seperti	enzim	metabolik,	
faktor	virulensi,	dan	protein	 struktural.	Perbedaan	antara	
tingkat	 ekspresi	 RNA	 dan	 protein	 yang	 sering	 dijumpai	
dalam	 sistem	 biologis	 menunjukkan	 bahwa	 regulasi	
pascatranskripsi	 memainkan	 peran	 penting,	 sehingga	
analisis	 proteomik	 menjadi	 komponen	 esensial	 dalam	
memahami	fungsi	seluler	secara	utuh	(Zhu	et	al.,	2021).	
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Selanjutnya,	metabolomik	mempelajari	 keseluruhan	
metabolit	kecil	yang	dihasilkan	dalam	proses	metabolisme	
sel.	 Metabolit	 mencerminkan	 hasil	 akhir	 dari	 aktivitas	
genom,	transkriptom,	dan	proteom,	sehingga	metabolomik	
sering	dianggap	sebagai	representasi	paling	dekat	dengan	
fenotipe	 aktual	 suatu	 organisme.	 Dalam	 mikrobiologi,	
pendekatan	metabolomik	memungkinkan	identifikasi	jalur	
metabolik	 aktif,	 interaksi	 metabolik	 antar	 mikroba,	 serta	
respons	metabolik	terhadap	lingkungan	atau	inang.	Analisis	
metabolom	juga	berperan	penting	dalam	studi	bioteknologi	
mikroba,	fermentasi,	dan	penemuan	senyawa	bioaktif	(Qiu	
et	al.,	2023).	

Selain	analisis	pada	organisme	tunggal,	mikrobiomik	
muncul	 sebagai	 cabang	 omics	 yang	 berfokus	 pada	
komunitas	 mikroorganisme	 beserta	 fungsi	 kolektifnya	
dalam	suatu	ekosistem	tertentu.	Mikrobiomik	tidak	hanya	
mencakup	identifikasi	komposisi	taksonomi	mikroba,	tetapi	
juga	 potensi	 genetik	 dan	 aktivitas	 metaboliknya.	 Dalam	
bidang	mikrobiologi	dan	kesehatan,	studi	mikrobiom	telah	
mengungkap	 peran	 penting	 komunitas	 mikroba	 dalam	
homeostasis,	 patogenesis,	 serta	 modulasi	 sistem	 imun	
inang.	 Pendekatan	 ini	 semakin	 menegaskan	 bahwa	
mikroorganisme	 tidak	 dapat	 dipahami	 secara	 terisolasi,	
melainkan	 sebagai	 bagian	 dari	 jaringan	 interaksi	 biologis	
yang	kompleks	(Berg	et	al.,	2020;	Jung	2025;	Ma	et	al.,	2024;	
Yilmaz	et	al.,	2025).	

Revolusi	 omics	 tidak	 terlepas	 dari	 kemajuan	 pesat	
teknologi	 high-throughput.	 Teknologi	 next-generation	
sequencing	 (NGS)	 telah	menggantikan	metode	 sekuensing	
konvensional	 dengan	 kecepatan,	 resolusi,	 dan	 efisiensi	
biaya	 yang	 jauh	 lebih	 tinggi,	 sehingga	 memungkinkan	
analisis	genom,	transkriptom,	dan	mikrobiom	dalam	skala	
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besar.	 Di	 sisi	 lain,	 perkembangan	 spektrometri	 massa	
beresolusi	 tinggi	 menjadi	 tulang	 punggung	 analisis	
proteomik	 dan	 metabolomik,	 memungkinkan	 deteksi	
ribuan	 molekul	 secara	 simultan.	 Kombinasi	 teknologi	 ini	
menghasilkan	volume	data	biologis	yang	sangat	besar	(big	
biological	data),	yang	menuntut	pendekatan	komputasi	dan	
bioinformatika	 yang	 canggih	 untuk	 pengolahan	 dan	
interpretasinya	(Pal	et	al.,	2020).	

Setiap	 lapisan	 omics	 merepresentasikan	 tingkat	
organisasi	 biologis	 yang	 saling	 berhubungan	 dan	
membentuk	 suatu	 alur	 informasi	 dari	 genotipe	 menuju	
fenotipe.	 Genom	 menyediakan	 cetak	 biru	 genetik,	
transkriptom	 mencerminkan	 regulasi	 ekspresi	 gen,	
proteom	menggambarkan	pelaksanaan	fungsi	biologis,	dan	
metabolom	 menunjukkan	 hasil	 akhir	 aktivitas	 seluler.	
Dalam	sistem	mikrobiologi,	hubungan	antarlevel	ini	sangat	
dinamis	dan	dipengaruhi	oleh	faktor	lingkungan,	interaksi	
antarorganisme,	 serta	 tekanan	 seleksi.	 Oleh	 karena	 itu,	
analisis	satu	lapisan	omics	saja	sering	kali	tidak	cukup	untuk	
menjelaskan	 kompleksitas	 sistem	 biologis	 secara	
menyeluruh.	

Kesadaran	 akan	 keterbatasan	 pendekatan	 tunggal	
mendorong	berkembangnya	konsep	systems	biology,	yaitu	
pendekatan	 integratif	 yang	 mempelajari	 sistem	 biologis	
sebagai	 suatu	 jaringan	 interaksi	 yang	 saling	 terhubung.	
Systems	 biology	 bertujuan	 untuk	 memahami	 bagaimana	
komponen	biologis	berinteraksi	dan	menghasilkan	perilaku	
sistem	 secara	 keseluruhan,	 bukan	 hanya	 sifat	 masing-
masing	komponen.	Dalam	konteks	ini,	integrasi	multi-omics	
menjadi	 strategi	 kunci	 untuk	 menghubungkan	 informasi	
dari	 berbagai	 tingkat	molekuler	 dan	menghasilkan	model	
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biologis	yang	lebih	komprehensif	dan	prediktif	(Pandita	et	
al.,	2022).	

Integrasi	 multi-omics	 dalam	 mikrobiologi	
memungkinkan	 pemetaan	 jalur	 molekuler	 secara	 utuh,	
identifikasi	 biomarker	 fungsional,	 serta	 pemahaman	
mekanisme	 adaptasi	 dan	 patogenisitas	 mikroorganisme	
secara	 lebih	 mendalam.	 Melalui	 pendekatan	 ini,	
bioinformatika	berperan	sebagai	penghubung	utama	antara	
data	eksperimental	dan	interpretasi	biologis,	menyediakan	
metode	 komputasi	 untuk	 integrasi	 data,	 analisis	 jaringan,	
dan	 pemodelan	 sistem.	 Dengan	 demikian,	 revolusi	 omics	
tidak	hanya	mengubah	cara	data	biologis	dihasilkan,	tetapi	
juga	 cara	 ilmuwan	 memahami	 kompleksitas	 kehidupan	
pada	tingkat	molekuler	dan	sistemik.	

	
3. Genomik	 dan	 Aplikasinya	 Dalam	 Studi	
Mikroorganisme		
Genomik	 merupakan	 salah	 satu	 pilar	 utama	 dalam	

biologi	 molekuler	 modern	 yang	 berfokus	 pada	 analisis	
keseluruhan	materi	genetik	suatu	organisme.	Dalam	studi	
mikroorganisme,	 pendekatan	 genomik	 memberikan	
pemahaman	 yang	 mendalam	 mengenai	 potensi	 biologis	
mikroba,	 termasuk	 kemampuan	 metabolik,	 mekanisme	
patogenisitas,	dan	adaptasi	terhadap	lingkungan.	Kemajuan	
teknologi	sekuensing	genom	telah	mengubah	secara	drastis	
cara	mikroorganisme	dipelajari,	dari	pendekatan	berbasis	
fenotipe	 dan	 kultur	 menjadi	 analisis	 berbasis	 informasi	
genetik	yang	komprehensif	dan	presisi.	

Teknik	sekuensing	genom,	khususnya	whole	genome	
sequencing	 (WGS),	 memungkinkan	 penentuan	 urutan	
nukleotida	 secara	 lengkap	 dari	 genom	 mikroorganisme	
dalam	waktu	yang	relatif	 singkat	dan	biaya	yang	semakin	
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terjangkau.	 WGS	 telah	 menjadi	 standar	 dalam	 penelitian	
mikrobiologi	untuk	karakterisasi	strain,	identifikasi	variasi	
genetik,	serta	pelacakan	sumber	dan	penyebaran	patogen.	
Selain	 itu,	 pendekatan	metagenomik	 berkembang	 sebagai	
metode	 yang	 memungkinkan	 analisis	 langsung	 materi	
genetik	dari	sampel	lingkungan	tanpa	memerlukan	proses	
kultur.	Metagenomik	membuka	peluang	untuk	mempelajari	
mikroorganisme	 yang	 tidak	 dapat	 dikultur,	 serta	
memahami	struktur	dan	 fungsi	komunitas	mikroba	dalam	
berbagai	 ekosistem,	 termasuk	 tanah,	 air,	 dan	 tubuh	
manusia	(Brlek	et	al.,	2024;	Dong	et	al.,	2025;	Satam	et	al.,	
2023).	

Setelah	 data	 sekuensing	 diperoleh,	 tahap	 krusial	
berikutnya	 adalah	 identifikasi	 gen	 dan	 anotasi	 genom.	
Proses	 ini	 melibatkan	 penentuan	 lokasi	 gen	 pengode	
protein	maupun	RNA	non-koding,	 serta	 penugasan	 fungsi	
biologis	berdasarkan	kesamaan	sekuens	dengan	basis	data	
referensi.	 Anotasi	 genom	 memungkinkan	 prediksi	 fungsi	
gen,	rekonstruksi	jalur	metabolik,	dan	identifikasi	gen	yang	
berperan	 dalam	 virulensi,	 resistensi	 antibiotik,	 atau	
produksi	metabolit	sekunder.	Dalam	konteks	mikrobiologi,	
anotasi	 genom	 yang	 akurat	 menjadi	 fondasi	 untuk	
memahami	 perilaku	 biologis	 mikroorganisme	 dan	
potensinya	 dalam	 aplikasi	 medis,	 industri,	 maupun	
lingkungan	(Ejigu	et	al.,	2020).	

Genomik	juga	memainkan	peran	penting	dalam	studi	
evolusi	mikroba	melalui	pendekatan	comparative	genomics.	
Dengan	membandingkan	genom	antar	strain	atau	spesies,	
peneliti	 dapat	 mengidentifikasi	 gen	 yang	 bersifat	
konservatif	 maupun	 gen	 spesifik	 yang	 berkaitan	 dengan	
adaptasi	 tertentu.	 Analisis	 genom	 komparatif	
memungkinkan	penelusuran	peristiwa	evolusioner	seperti	



133	

duplikasi	gen,	transfer	gen	horizontal,	dan	kehilangan	gen,	
yang	 sangat	 umum	 terjadi	 pada	 mikroorganisme.	
Pendekatan	ini	memberikan	wawasan	mengenai	dinamika	
evolusi	 mikroba	 serta	 hubungan	 filogenetik	 yang	 lebih	
akurat	 dibandingkan	 metode	 berbasis	 penanda	 Tunggal	
(Kasmanas	et	al.,	2025).	

Penerapan	 genomik	 dalam	 studi	 mikroorganisme	
memiliki	 implikasi	yang	 luas	dalam	bidang	kesehatan	dan	
bioteknologi.	 Dalam	 deteksi	 patogen,	 analisis	 genom	
memungkinkan	 identifikasi	 mikroorganisme	 secara	 cepat	
dan	spesifik,	 termasuk	penentuan	strain	dan	subtipe	yang	
berpotensi	 menyebabkan	 wabah.	 Genomik	 juga	 berperan	
penting	 dalam	 pemantauan	 dan	 prediksi	 resistensi	
antibiotik	 melalui	 identifikasi	 gen	 resistensi	 dan	
mekanisme	 molekuler	 yang	 mendasarinya.	 Selain	 itu,	
informasi	 genom	 menjadi	 dasar	 bagi	 rekayasa	 genetik	
mikroorganisme,	 baik	 untuk	 tujuan	 produksi	 enzim,	
senyawa	 bioaktif,	maupun	 pengembangan	 strain	mikroba	
dengan	karakteristik	 tertentu.	Dengan	demikian,	 genomik	
tidak	 hanya	 memperkaya	 pemahaman	 dasar	 tentang	
mikroorganisme,	 tetapi	 juga	menjadi	 alat	 strategis	 dalam	
pengembangan	solusi	inovatif	di	bidang	kesehatan,	industri,	
dan	lingkungan	(Bianconi	et	al.,	2023;	Burton	et	al.,	2014;	
Yang	2025).	

	
4. Transkriptomik	dan	Regulasi	Ekspresi	Gen		

Transkriptomik	 merupakan	 cabang	 omics	 yang	
berfokus	 pada	 analisis	 keseluruhan	 molekul	 RNA	 yang	
diekspresikan	oleh	suatu	sel	atau	organisme	pada	kondisi	
tertentu.	Berbeda	dengan	genom	yang	bersifat	relatif	statis,	
transkriptom	bersifat	dinamis	dan	sangat	dipengaruhi	oleh	
faktor	 lingkungan,	 tahap	 pertumbuhan,	 serta	 interaksi	
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biologis.	 Dalam	 studi	 mikroorganisme,	 transkriptomik	
memberikan	 gambaran	 langsung	 mengenai	 bagaimana	
informasi	 genetik	 diaktifkan	 dan	 diatur	 untuk	
menghasilkan	 respons	 biologis	 yang	 spesifik.	 Pendekatan	
ini	 menjadi	 kunci	 dalam	 memahami	 mekanisme	 regulasi	
gen	dan	adaptasi	mikroba	terhadap	perubahan	lingkungan	
atau	tekanan	eksternal	(Lowe	et	al.,	2017).	

Prinsip	 utama	 transkriptomik	 modern	 didasarkan	
pada	 teknologi	 RNA	 sequencing	 (RNA-seq),	 yang	
memungkinkan	 kuantifikasi	 ekspresi	 gen	 secara	 global	
dengan	 resolusi	 tinggi.	 RNA-seq	 melibatkan	 isolasi	 RNA	
total	atau	mRNA,	konversi	menjadi	cDNA,	dan	sekuensing	
menggunakan	 platform	 next-generation	 sequencing.	 Data	
yang	 dihasilkan	 kemudian	 dianalisis	 melalui	 tahapan	
bioinformatika,	 meliputi	 pemetaan	 sekuens	 ke	 genom	
referensi,	 kuantifikasi	 tingkat	 ekspresi	 gen,	 serta	 analisis	
diferensial	 untuk	 mengidentifikasi	 gen	 yang	 mengalami	
perubahan	 ekspresi	 antar	 kondisi.	 Pendekatan	 ini	
memberikan	 keunggulan	 dibandingkan	 metode	
sebelumnya,	 seperti	 mikroarray,	 karena	 mampu	
mendeteksi	 transkrip	 baru,	 RNA	 non-koding,	 dan	 variasi	
transkripsi	dengan	akurasi	yang	lebih	tinggi	(Antoszewski	
et	al.,	2025;	Tzec-Interián	et	al.,	2025).	

Salah	 satu	 aplikasi	 utama	 transkriptomik	 dalam	
mikrobiologi	 adalah	 identifikasi	 gen-gen	 yang	 aktif	 atau	
terinduksi	pada	kondisi	tertentu,	seperti	stres	lingkungan,	
keterbatasan	 nutrisi,	 perubahan	 pH,	 atau	 paparan	 suhu	
ekstrem.	 Analisis	 ekspresi	 gen	 diferensial	memungkinkan	
peneliti	 untuk	mengungkap	 jalur	 molekuler	 yang	 terlibat	
dalam	 mekanisme	 adaptasi	 dan	 kelangsungan	 hidup	
mikroorganisme.	 Misalnya,	 gen	 yang	 berperan	 dalam	
sistem	 pertahanan	 oksidatif,	 perbaikan	 DNA,	 atau	
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metabolisme	 alternatif	 sering	 kali	 menunjukkan	 pola	
ekspresi	 yang	 khas	 sebagai	 respons	 terhadap	 stres	
lingkungan.	Informasi	ini	sangat	penting	untuk	memahami	
fleksibilitas	 metabolik	 dan	 strategi	 adaptasi	 mikroba	
(Poetsch	2020).	

Transkriptomik	 juga	 berperan	 penting	 dalam	 studi	
respons	 mikroorganisme	 terhadap	 inang	 atau	 agen	
antimikroba.	 Dalam	 konteks	 patogenesis,	 analisis	
transkriptom	 memungkinkan	 identifikasi	 gen	 virulensi	
yang	diaktifkan	selama	infeksi,	serta	mekanisme	molekuler	
yang	digunakan	mikroba	untuk	menghindari	respons	imun	
inang.	 Sementara	 itu,	 dalam	 studi	 resistensi	 antibiotik,	
transkriptomik	 digunakan	 untuk	mengungkap	 perubahan	
ekspresi	 gen	 yang	 terkait	 dengan	 mekanisme	 resistensi,	
seperti	 peningkatan	 ekspresi	 pompa	 efluks,	 modifikasi	
target	 antibiotik,	 atau	 aktivasi	 jalur	 stres	 seluler.	
Pendekatan	 ini	 memberikan	 wawasan	 yang	 lebih	
mendalam	dibandingkan	analisis	 genomik	 semata,	 karena	
tidak	semua	gen	resistensi	diekspresikan	secara	konstitutif	
(Kirchner	et	al.,	2024;	McCarlie	et	al.,	2024).	

Integrasi	 data	 transkriptomik	dan	genomik	menjadi	
langkah	penting	dalam	memahami	sistem	regulasi	mikroba	
secara	 komprehensif.	 Genom	 menyediakan	 informasi	
mengenai	 potensi	 genetik	 dan	 elemen	 regulatori,	 seperti	
promotor	dan	 faktor	 transkripsi,	 sedangkan	 transkriptom	
mengungkap	 bagaimana	 potensi	 tersebut	 diwujudkan	
dalam	 kondisi	 tertentu.	 Dengan	 menggabungkan	 kedua	
pendekatan	ini,	peneliti	dapat	membangun	model	jaringan	
regulasi	 gen	 yang	menggambarkan	 hubungan	 antara	 gen,	
regulator,	 dan	 sinyal	 lingkungan.	 Dalam	 kerangka	 biologi	
sistem,	 integrasi	 genomik	 dan	 transkriptomik	
memungkinkan	 pemahaman	 yang	 lebih	 holistik	 tentang	
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regulasi	 ekspresi	 gen,	 adaptasi	 mikroba,	 serta	 dinamika	
respons	 seluler	 terhadap	 berbagai	 tekanan	 biologis	 dan	
lingkungan.	

	
5. Proteomik	dan	Fungsi	Protein	Mikroba		

Proteomik	 merupakan	 pendekatan	 omics	 yang	
berfokus	 pada	 analisis	 keseluruhan	 protein	 yang	
diekspresikan	oleh	suatu	sel	atau	organisme	pada	kondisi	
tertentu.	 Dalam	 mikrobiologi,	 proteomik	 memiliki	 peran	
penting	karena	protein	merupakan	pelaksana	utama	fungsi	
biologis,	 termasuk	 katalisis	 enzimatik,	 regulasi	
metabolisme,	struktur	sel,	dan	interaksi	dengan	lingkungan	
maupun	 inang.	Berbeda	dengan	genom	dan	 transkriptom,	
proteom	 bersifat	 sangat	 dinamis	 dan	 dipengaruhi	 oleh	
regulasi	 pascatranskripsi,	 degradasi	 protein,	 serta	
modifikasi	 pascatranslasi.	 Oleh	 karena	 itu,	 analisis	
proteomik	 memberikan	 informasi	 fungsional	 yang	 lebih	
dekat	dengan	 fenotipe	aktual	mikroorganisme	 (Gobena	et	
al.,	2024;	Jitjumnong	et	al.,	2025).	

Berbagai	metode	telah	dikembangkan	untuk	analisis	
proteomik,	 dengan	 pendekatan	 awal	 yang	 banyak	
digunakan	adalah	two-dimensional	gel	electrophoresis	(2D-
gel	 electrophoresis).	 Teknik	 ini	 memisahkan	 protein	
berdasarkan	 titik	 isoelektrik	 dan	 berat	molekul,	 sehingga	
memungkinkan	visualisasi	dan	perbandingan	profil	protein	
antar	kondisi.	Namun,	keterbatasan	dalam	sensitivitas	dan	
cakupan	 mendorong	 berkembangnya	 metode	 berbasis	
spektrometri	massa,	seperti	liquid	chromatography–tandem	
mass	 spectrometry	 (LC-MS/MS).	 Pendekatan	 shotgun	
proteomics,	 yang	 menggabungkan	 pemisahan	 peptida	
secara	 kromatografi	 dengan	 analisis	 spektrometri	 massa,	
kini	menjadi	standar	dalam	studi	proteomik	karena	mampu	
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mengidentifikasi	 ribuan	 protein	 secara	 simultan	 dengan	
sensitivitas	 dan	 resolusi	 yang	 tinggi	 (Marcus	 et	 al.,	 2020;	
Ranapangu	et	al.,	2025).	

Salah	satu	tujuan	utama	proteomik	adalah	identifikasi	
protein	fungsional	beserta	modifikasi	pasca	translasi	(post-
translational	 modifications,	 PTMs)	 yang	 memengaruhi	
aktivitas,	stabilitas,	dan	interaksi	protein.	Modifikasi	seperti	
fosforilasi,	 asetilasi,	 metilasi,	 dan	 glikosilasi	 berperan	
penting	 dalam	 regulasi	 fungsi	 protein	mikroba,	 termasuk	
pengaturan	 jalur	 sinyal	 dan	 respons	 stres.	 Analisis	 PTMs	
memungkinkan	 pemahaman	 yang	 lebih	 mendalam	
mengenai	mekanisme	regulasi	yang	tidak	dapat	dijelaskan	
hanya	 melalui	 data	 genomik	 atau	 transkriptomik,	 serta	
mengungkap	 lapisan	 kontrol	 tambahan	 dalam	 sistem	
biologis	mikroba	(Bugyi	et	al.,	2021;	Lee	et	al.,	2023).	

Proteomik	juga	berperan	penting	dalam	analisis	jalur	
metabolik	dan	interaksi	antar	protein.	Dengan	memetakan	
protein	 yang	 terlibat	 dalam	 suatu	 jalur	 metabolisme,	
peneliti	dapat	mengidentifikasi	jalur	yang	aktif	pada	kondisi	
tertentu	serta	memahami	alur	metabolik	secara	fungsional.	
Selain	 itu,	 analisis	 interaksi	 protein–protein	
memungkinkan	 penyusunan	 jaringan	 molekuler	 yang	
menggambarkan	 koordinasi	 fungsi	 biologis	 dalam	 sel	
mikroba.	Informasi	ini	sangat	penting	dalam	konteks	biologi	
sistem,	 karena	 interaksi	 antar	 protein	 sering	 kali	
menentukan	 respons	 seluler	 terhadap	 perubahan	
lingkungan	 dan	 tekanan	 biologis	 (Al-Amrani	 et	 al.,	 2021;	
Gobena	et	al.,	2024).	

Aplikasi	 proteomik	 dalam	mikrobiologi	 sangat	 luas,	
terutama	 dalam	 penemuan	 enzim	 industri	 dan	
pengembangan	vaksin.	Analisis	proteomik	memungkinkan	
identifikasi	enzim	dengan	aktivitas	spesifik	yang	berpotensi	
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dimanfaatkan	 dalam	 industri	 pangan,	 farmasi,	 dan	
bioteknologi,	 termasuk	 enzim	 yang	 stabil	 pada	 kondisi	
ekstrem.	 Dalam	 bidang	 kesehatan,	 proteomik	 digunakan	
untuk	mengidentifikasi	protein	permukaan	atau	antigenik	
mikroorganisme	yang	berpotensi	menjadi	kandidat	vaksin.	
Dengan	 demikian,	 proteomik	 tidak	 hanya	 berkontribusi	
pada	pemahaman	dasar	mengenai	fungsi	protein	mikroba,	
tetapi	 juga	 menjadi	 alat	 strategis	 dalam	 pengembangan	
aplikasi	 bioteknologi	 dan	 kesehatan	 berbasis	
mikroorganisme	(Kumar	et	al.,	2025;	Zaman	et	al.,	2024).	

	
6. Metabolomik	dan	Profil	Kimiawi	Mikroba		

Metabolomik	merupakan	cabang	omics	yang	berfokus	
pada	analisis	 keseluruhan	metabolit	 kecil	 yang	dihasilkan	
atau	 digunakan	 oleh	 suatu	 organisme	 dalam	 kondisi	
fisiologis	tertentu.	Metabolit	mencerminkan	hasil	akhir	dari	
aktivitas	 genom,	 transkriptom,	 dan	 proteom,	 sehingga	
metabolomik	 sering	 dianggap	 sebagai	 pendekatan	 yang	
paling	dekat	dengan	fenotipe	aktual	suatu	sistem	biologis.	
Dalam	 studi	 mikroorganisme,	 analisis	 metabolomik	
memungkinkan	 pemahaman	 yang	 lebih	 mendalam	
mengenai	 aktivitas	 metabolik,	 respons	 terhadap	
lingkungan,	 serta	 interaksi	 mikroba	 dengan	mikroba	 lain	
maupun	dengan	inangnya	(Kellogg	&	Kang	2020).	

Berbagai	 teknik	 analisis	 telah	 dikembangkan	 untuk	
mempelajari	 metabolom,	 dengan	 metode	 yang	 paling	
umum	 meliputi	 nuclear	 magnetic	 resonance	 (NMR),	 gas	
chromatography–mass	 spectrometry	 (GC-MS),	 dan	 liquid	
chromatography–mass	 spectrometry	 (LC-MS).	 NMR	
menawarkan	 keunggulan	 dalam	 reproduktibilitas	 dan	
kuantifikasi	 absolut	 tanpa	 memerlukan	 pemisahan	 yang	
kompleks,	 meskipun	 sensitivitasnya	 relatif	 lebih	 rendah.	
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GC-MS	 banyak	 digunakan	 untuk	 analisis	metabolit	 volatil	
atau	semi-volatil	setelah	proses	derivatisasi,	sedangkan	LC-
MS	menjadi	metode	yang	paling	fleksibel	dan	sensitif	untuk	
mendeteksi	 berbagai	 kelas	 metabolit	 polar	 maupun	 non-
polar.	 Kombinasi	 teknik-teknik	 ini	 memungkinkan	
pemetaan	 profil	 kimiawi	 mikroba	 secara	 komprehensif	
(Hajnajafi	&	Iqbal	2025).	

Hubungan	 antara	 metabolit	 dan	 aktivitas	 fisiologis	
mikroorganisme	 menjadi	 fokus	 utama	 dalam	 studi	
metabolomik.	 Perubahan	 komposisi	 dan	 konsentrasi	
metabolit	 mencerminkan	 adaptasi	 mikroba	 terhadap	
kondisi	 lingkungan,	 seperti	 ketersediaan	 nutrisi,	 stres	
oksidatif,	 atau	 interaksi	 dengan	 inang.	 Metabolit	 tidak	
hanya	berfungsi	sebagai	produk	akhir	metabolisme,	tetapi	
juga	 sebagai	 molekul	 sinyal	 yang	 mengatur	 komunikasi	
antar	 sel	 dan	 antar	 spesies.	 Oleh	 karena	 itu,	 analisis	
metabolomik	 memberikan	 wawasan	 penting	 mengenai	
mekanisme	 regulasi	 metabolik	 dan	 fungsi	 fisiologis	
mikroorganisme	dalam	berbagai	konteks	biologis	(Chen	et	
al.,	2022).	

Dalam	 aplikasi	 praktis,	 metabolomik	 banyak	
digunakan	 dalam	 studi	 probiotik,	 mikrobiota,	 dan	
bioteknologi	 pangan.	 Analisis	 metabolit	 yang	 dihasilkan	
oleh	 mikroorganisme	 probiotik	 membantu	
mengidentifikasi	 senyawa	 bioaktif	 yang	 berkontribusi	
terhadap	 kesehatan	 inang,	 seperti	 asam	 lemak	 rantai	
pendek	 dan	 metabolit	 turunan	 asam	 amino.	 Pada	 studi	
mikrobiota,	 metabolomik	 berperan	 dalam	 mengungkap	
hubungan	fungsional	antara	komposisi	komunitas	mikroba	
dan	profil	metabolit	yang	dihasilkan	dalam	suatu	ekosistem.	
Sementara	 itu,	 dalam	 bioteknologi	 pangan,	 metabolomik	
digunakan	 untuk	 memantau	 kualitas	 produk	 fermentasi,	
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mengoptimalkan	 proses	 produksi,	 serta	 mengidentifikasi	
senyawa	 yang	 memengaruhi	 karakteristik	 sensori	 dan	
keamanan	pangan	(O’Connell	2020;	Wu	et	al.,	2022).	

Pendekatan	 lanjutan	dalam	metabolomik	mencakup	
konsep	 metabolic	 fingerprinting	 dan	 fluxomics	 yang	
bertujuan	 untuk	 membandingkan	 pola	 metabolit	 secara	
global	 antar	 kondisi/strain	 tanpa	 harus	 mengidentifikasi	
seluruh	 metabolit	 secara	 individual,	 sehingga	 berguna	
untuk	klasifikasi	dan	penilaian	cepat	perubahan	metabolik.	
Di	sisi	lain,	fluxomics	berfokus	pada	pengukuran	laju	aliran	
metabolit	 melalui	 jalur	 metabolik,	 yang	 memberikan	
informasi	 dinamis	mengenai	 distribusi	 dan	 regulasi	 fluks	
metabolik.	Integrasi	metabolomik,	metabolic	fingerprinting,	
dan	 fluxomics	 memungkinkan	 pemahaman	 yang	 lebih	
komprehensif	tentang	dinamika	metabolisme	mikroba	dan	
potensinya	untuk	dimanfaatkan	dalam	aplikasi	kesehatan,	
pangan,	dan	bioteknologi	(Kosmides	et	al.,	2013;	Wojtowicz	
&	Mlynarz	2016).	

	
7. Mikrobiomik	dan	Interaksi	Ekologis		

Mikrobiomik	 merupakan	 pendekatan	 omics	 yang	
berfokus	 pada	 studi	 komunitas	 mikroorganisme	 beserta	
interaksi	 dan	 fungsi	 kolektifnya	 dalam	 suatu	 ekosistem	
tertentu.	 Istilah	 microbiome	 merujuk	 pada	 keseluruhan	
komunitas	 mikroba	 yang	 hidup	 pada	 suatu	 habitat,	
termasuk	bakteri,	archaea,	fungi,	virus,	dan	protista,	beserta	
lingkungan	 dan	 aktivitas	 biologisnya.	 Sementara	 itu,	
metagenome	 mengacu	 pada	 kumpulan	 seluruh	 materi	
genetik	 yang	 berasal	 dari	 komunitas	 mikroba	 tersebut.	
Dalam	 konteks	 mikrobiologi	 modern,	 mikrobiomik	
menekankan	bahwa	mikroorganisme	tidak	berfungsi	secara	
terisolasi,	 melainkan	 membentuk	 jaringan	 interaksi	
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ekologis	 yang	 kompleks	 dan	 dinamis	 dengan	 lingkungan	
maupun	organisme	inang	(Berg	et	al.,	2020;	Kumar	2021).	

Analisis	komunitas	mikroba	dalam	studi	mikrobiomik	
umumnya	 dilakukan	 melalui	 pendekatan	 sekuensing	
berbasis	 gen	 penanda	maupun	 analisis	 genom	 komunitas	
secara	 menyeluruh.	 Teknik	 sekuensing	 gen	 16S	 rRNA	
banyak	 digunakan	 untuk	 karakterisasi	 komunitas	 bakteri	
dan	 archaea,	 sedangkan	 penanda	 internal	 transcribed	
spacer	 (ITS)	 digunakan	 untuk	 analisis	 komunitas	 fungi.	
Pendekatan	 ini	 memungkinkan	 identifikasi	 dan	 estimasi	
kelimpahan	relatif	takson	mikroba	dalam	suatu	sampel.	Di	
sisi	lain,	shotgun	metagenomics	menawarkan	resolusi	yang	
lebih	 tinggi	 dengan	 menganalisis	 seluruh	 fragmen	 DNA	
dalam	sampel,	sehingga	tidak	hanya	memberikan	informasi	
taksonomi,	 tetapi	 juga	 potensi	 fungsional	 komunitas	
mikroba.	Pendekatan	ini	semakin	banyak	digunakan	untuk	
mengungkap	 kompleksitas	 struktur	 dan	 fungsi	 ekosistem	
mikroba	(González	et	al.,	2025;	Przymus	et	al.,	2025).	

Kompleksitas	 data	 yang	 dihasilkan	 dari	 studi	
mikrobiomik	menuntut	peran	bioinformatika	 yang	 sangat	
penting.	Bioinformatika	digunakan	untuk	pemrosesan	data	
sekuensing,	 termasuk	 penyaringan	 kualitas,	 perakitan	
sekuens,	anotasi	taksonomi,	serta	analisis	keanekaragaman	
alfa	 dan	 beta.	 Selain	 itu,	 pendekatan	 komputasi	
memungkinkan	 pemodelan	 interaksi	 antar	 mikroba	 dan	
hubungan	 antara	 komunitas	 mikroba	 dengan	 faktor	
lingkungan	 atau	 inang.	 Melalui	 analisis	 jaringan	 dan	
integrasi	 data	 multi-omics,	 bioinformatika	 membantu	
mengungkap	pola	 ekologis	dan	 fungsi	 kolektif	mikrobiota	
yang	 tidak	dapat	diamati	 secara	 langsung	melalui	metode	
konvensional	 (Gao	 et	 al.,	 2021;	 Pérez-Cobas	 et	 al.,	 2020;	
Santos	et	al.,	2025).	
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Dampak	 studi	 mikrobiomik	 terhadap	 pemahaman	
kesehatan	 manusia,	 lingkungan,	 dan	 pertanian	 sangat	
signifikan.	 Dalam	 bidang	 kesehatan,	 analisis	 mikrobiota	
manusia	 telah	 mengungkap	 peran	 penting	 komunitas	
mikroba	 dalam	 pencernaan,	 regulasi	 sistem	 imun,	 serta	
patogenesis	 berbagai	 penyakit.	 Ketidakseimbangan	
mikrobiota	 atau	 disbiosis	 sering	 dikaitkan	 dengan	
gangguan	metabolik,	inflamasi,	dan	infeksi.	Dalam	konteks	
lingkungan,	mikrobiomik	 berkontribusi	 pada	 pemahaman	
siklus	 biogeokimia,	 degradasi	 polutan,	 dan	 stabilitas	
ekosistem.	 Sementara	 itu,	 dalam	 bidang	 pertanian,	 studi	
mikrobiom	tanah	dan	tanaman	membantu	mengidentifikasi	
mikroba	 yang	 berperan	 dalam	 kesuburan	 tanah,	
pertumbuhan	tanaman,	dan	ketahanan	terhadap	penyakit.	
Dengan	 demikian,	 mikrobiomik	 tidak	 hanya	 memperluas	
wawasan	tentang	interaksi	ekologis	mikroorganisme,	tetapi	
juga	menyediakan	dasar	ilmiah	bagi	pengembangan	strategi	
berkelanjutan	 di	 bidang	 kesehatan,	 lingkungan,	 dan	
pertanian	(Ma	et	al.,	2023;	Ogunrinola	et	al.,	2020;	Panthee	
et	al.,	2022).	
	
8. Integrasi	Multi-Omics	dan	Pendekatan	Sistemik		

Integrasi	multi-omics	 merupakan	 pendekatan	 kunci	
dalam	biologi	sistem	yang	bertujuan	untuk	menggabungkan	
informasi	dari	berbagai	tingkat	molekuler,	seperti	genomik,	
transkriptomik,	 proteomik,	 metabolomik,	 dan	
mikrobiomik,	 guna	 memperoleh	 pemahaman	 yang	
komprehensif	 terhadap	 sistem	 biologis.	 Meskipun	
menawarkan	 potensi	 analitis	 yang	 besar,	 integrasi	 data	
omics	 menghadapi	 berbagai	 tantangan,	 termasuk	
perbedaan	 skala	 dan	 format	 data,	 kebutuhan	 akan	
normalisasi	yang	tepat,	serta	keterbatasan	interoperabilitas	
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antar	platform	dan	basis	data.	Kompleksitas	 ini	menuntut	
pengembangan	metode	komputasi	dan	bioinformatika	yang	
mampu	menyelaraskan	data	heterogen	 secara	 akurat	 dan	
bermakna	 secara	 biologis	 (Luo	 et	 al.,	 2024;	 Pinu	 et	 al.,	
2019).	

Berbagai	 strategi	 integratif	 telah	 dikembangkan	
untuk	mengatasi	tantangan	tersebut,	di	antaranya	analisis	
jaringan	 (network	 analysis),	 pemetaan	 jalur	 biologis	
(pathway	 mapping),	 dan	 penerapan	 machine	 learning.	
Analisis	jaringan	memungkinkan	visualisasi	dan	identifikasi	
hubungan	antar	komponen	molekuler	dalam	suatu	sistem,	
sedangkan	pemetaan	jalur	biologis	membantu	mengaitkan	
perubahan	 molekuler	 dengan	 fungsi	 seluler	 tertentu.	
Pendekatan	machine	 learning	 semakin	 banyak	 digunakan	
untuk	mengekstraksi	pola	kompleks	dari	data	multi-omics	
dan	 membangun	 model	 prediktif	 yang	 mendukung	
eksplorasi	 mekanisme	 biologis	 yang	 sulit	 diidentifikasi	
secara	konvensional	(Picard	et	al.,	2021;	Pinu	et	al.,	2019).	

Penerapan	 integrasi	multi-omics	 telah	 memberikan	
wawasan	 baru	 dalam	 berbagai	 studi	 kasus	 mikrobiologi,	
seperti	 interaksi	 antara	 mikroba	 dan	 inang,	 adaptasi	
mikroorganisme	ekstrem	terhadap	lingkungan	yang	keras,	
serta	 mekanisme	 resistensi	 antimikroba.	 Dengan	
menggabungkan	data	dari	berbagai	 lapisan	omics,	peneliti	
dapat	 mengungkap	 hubungan	 sebab-akibat	 yang	 lebih	
mendalam	 antara	 perubahan	 genetik,	 regulasi	 ekspresi,	
aktivitas	 protein,	 dan	 dinamika	 metabolik.	 Lebih	 lanjut,	
pendekatan	 ini	 membuka	 peluang	 bagi	 pengembangan	
personalisasi	 terapi	 berbasis	 mikrobiota,	 di	 mana	
intervensi	 dapat	 disesuaikan	 dengan	 profil	 molekuler	
individu	 atau	 komunitas	 mikroba	 tertentu.	 Dengan	
demikian,	 integrasi	 multi-omics	 menjadi	 fondasi	 penting	
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bagi	pengembangan	strategi	diagnostik	dan	terapeutik	yang	
lebih	presisi	di	masa	depan	 (Baião	et	al.,	 2025;	Fan	et	al.,	
2025;	Sanches	et	al.,	2024).	

	

	
Gambar	37.	Integrasi	Multi-Omics	&	Sistem	Biologi	

	
9. Prospek	dan	Tantangan	Masa	Depan		

Perkembangan	 pesat	 kecerdasan	 buatan,	 deep	
learning,	dan	teknologi	big	data	diperkirakan	akan	semakin	
memperkuat	 peran	 bioinformatika	 dalam	 analisis	
mikroorganisme.	 Algoritma	 pembelajaran	 mendalam	
memungkinkan	 pemodelan	 pola	 biologis	 yang	 kompleks	
dari	data	multi-omics	dan	mikrobiomik	dalam	skala	besar,	
termasuk	 prediksi	 fungsi	 gen,	 interaksi	 mikroba,	 dan	
dinamika	ekosistem	mikroba.	Dalam	konteks	mikrobiologi,	
pendekatan	berbasis	AI	berpotensi	meningkatkan	akurasi	
analisis	metagenomik,	mempercepat	penemuan	biomarker	
mikroba,	 serta	 mendukung	 pengambilan	 keputusan	
berbasis	 data	 dalam	 bidang	 kesehatan,	 lingkungan,	 dan	
industri.	

Bioinformatika	prediktif	juga	menjadi	fondasi	penting	
dalam	 pengembangan	 synthetic	 biology,	 khususnya	 untuk	
desain	 dan	 optimasi	mikroba	 sintetis	 dengan	 fungsi	 yang	
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terkontrol.	Melalui	pemodelan	komputasional	dan	simulasi	
sistem	biologis,	 peneliti	 dapat	merancang	 jalur	metabolik	
baru,	 memodifikasi	 regulasi	 gen,	 serta	 memprediksi	
stabilitas	 dan	 kinerja	 mikroba	 sebelum	 eksperimen	
dilakukan.	 Pendekatan	 ini	 tidak	 hanya	 meningkatkan	
efisiensi	penelitian,	tetapi	juga	mengurangi	biaya	dan	risiko	
dalam	 pengembangan	 aplikasi	 mikroba	 untuk	 produksi	
bioenergi,	farmasi,	dan	bioteknologi	berkelanjutan.	

Di	 sisi	 lain,	 kemajuan	bioinformatika	menghadirkan	
tantangan	 signifikan,	 terutama	 terkait	 etika,	 keamanan	
data,	 dan	 kesenjangan	 infrastruktur.	 Data	 genom	 dan	
mikrobiom,	khususnya	yang	berkaitan	dengan	manusia	dan	
lingkungan,	menimbulkan	isu	privasi	dan	kepemilikan	data	
yang	 perlu	 dikelola	 secara	 hati-hati.	 Negara	 berkembang	
juga	 menghadapi	 keterbatasan	 dalam	 akses	 infrastruktur	
komputasi,	sumber	daya	manusia	terlatih,	dan	konektivitas	
data,	 yang	 dapat	 menghambat	 partisipasi	 dalam	 riset	
bioinformatika	 global.	 Oleh	 karena	 itu,	 pengembangan	
kebijakan,	kapasitas,	dan	kolaborasi	internasional	menjadi	
aspek	 krusial	 dalam	 memastikan	 pemanfaatan	
bioinformatika	yang	adil	dan	berkelanjutan.	

Arah	 pengembangan	 bioinformatika	 dalam	
mikrobiologi	 diproyeksikan	 menuju	 konsep	 precision	
microbiomics,	 eco-informatics,	 dan	 digital	 twin	 biology	 di	
masa	 depan.	 Precision	 microbiomics	 menekankan	
pemanfaatan	 profil	 mikrobiota	 secara	 individual	 atau	
spesifik	 ekosistem	 untuk	 intervensi	 yang	 lebih	 tepat	
sasaran,	sementara	eco-informatics	mengintegrasikan	data	
biologis	 dan	 lingkungan	 untuk	 memahami	 dinamika	
ekosistem	 secara	 holistik.	 Konsep	 digital	 twin	 biology	
membuka	 kemungkinan	 penciptaan	 model	 virtual	 sistem	
biologis	 yang	 merepresentasikan	 kondisi	 nyata,	 sehingga	
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memungkinkan	 simulasi	 dan	 prediksi	 respons	 mikroba	
terhadap	berbagai	skenario.	Dengan	demikian,	masa	depan	
bioinformatika	 menjanjikan	 pendekatan	 yang	 semakin	
presisi,	 prediktif,	 dan	 terintegrasi	dalam	memahami	 serta	
memanfaatkan	mikroorganisme.	

Bioinformatika	 dan	 pendekatan	 omics	 telah	
merevolusi	 cara	 dunia	 mikroba	 dipahami,	 dari	 analisis	
komponen	molekuler	secara	terpisah	menuju	pemahaman	
sistem	biologis	yang	utuh	dan	dinamis.	Integrasi	genomik,	
transkriptomik,	proteomik,	metabolomik,	dan	mikrobiomik	
memungkinkan	eksplorasi	potensi	genetik,	regulasi	fungsi,	
interaksi	 ekologis,	 serta	 implikasi	mikroorganisme	 dalam	
kesehatan,	 lingkungan,	 dan	 bioteknologi	 secara	 lebih	
komprehensif	 dan	 presisi.	 Keberhasilan	 pendekatan	 ini	
sangat	 bergantung	 pada	 kolaborasi	 lintas	 disiplin	 antara	
mikrobiologi,	bioinformatika,	 ilmu	komputer,	matematika,	
dan	 ilmu	 data,	 yang	 secara	 kolektif	 mendorong	 inovasi	
metodologis	dan	interpretasi	biologis	yang	lebih	mendalam.	
Dengan	 sinergi	 multidisipliner	 yang	 berkelanjutan,	
bioinformatika	 dan	 omics	 akan	 terus	 menjadi	 pondasi	
utama	 dalam	 pengembangan	 riset	 mikrobiologi	 modern	
dan	aplikatif	di	masa	depan.	
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BAB	9	
ARAH	MASA	DEPAN:	

INTEGRASI	BIOTEKNOLOGI	
MIKROORGANISME	UNTUK	

KEHIDUPAN	BERKELANJUTAN	
	

Peradaban	 manusia	 kini	 memasuki	 sebuah	 era	 di	
mana	 prinsip	 keberlanjutan	 tidak	 lagi	 sekadar	 opsi,	
melainkan	 sudah	menjadi	 kebutuhan	mendasar.	 Berbagai	
tantangan	 global	 yang	 semakin	 kompleks	 mulai	 dari	
perubahan	iklim	dan	degradasi	lingkungan,	ketidakpastian	
ketahanan	 pangan,	 ketimpangan	 sosial-ekonomi,	 krisis	
energi,	 hingga	 konflik	 geopolitik,	 kemanusiaan,	 dan	
ancaman	kesehatan	dunia	menuntut	hadirnya	solusi	ilmiah	
yang	 inovatif.	 Dalam	 konteks	 inilah	 bioteknologi	 berbasis	
mikroorganisme	muncul	sebagai	pendekatan	yang	memiliki	
potensi	besar	untuk	menjawab	beragam	persoalan	tersebut.	
Mikroorganisme,	 sebagai	 organisme	 yang	memiliki	 peran	
vital	dan	kehidupan	di	bumi,	memiliki	potensi	besar	untuk	
menjadi	 fondasi	 teknologi	 masa	 depan.	 Mereka	 berperan	
dalam	 siklus	 karbon,	 nitrogen,	 sulfur,	 serta	 proses	
biodegradasi	 alami.	 Mikroorganisme	 dengan	 kemampuan	
metabolik	yang	luar	biasa,	keragaman	biologis	yang	tinggi,	
serta	 fleksibilitas	 dalam	 rekayasa	 molekuler	 menjadikan	
mereka	 aktor	 utama	 dalam	 inovasi	 bioteknologi	 masa	
depan.	 Dengan	 rekayasa	 bioteknologi,	 potensi	 tersebut	
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dapat	 ditingkatkan	 menjadi	 aplikasi	 industri,	 lingkungan,	
dan	medis	yang	lebih	efektif	serta	ramah	lingkungan.		
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
Gambar	 38.	 Gambar	 9.1	 Lima	 sub-kelompok	 tujuan	

pembangunan	berkelanjutan	
(Sumber:	Akinsemolu,	2018)	

	
Peran	penting	mikroorganisme	dalam	pembangunan	

berkelanjutan	 menyoroti	 kapasitas	 mereka	 dalam	 upaya	
mitigasi	 perubahan	 iklim,	 pengembangan	 teknologi	
produksi	 yang	 ramah	 lingkungan,	 peningkatan	 hasil	
pertanian,	 serta	 penyediaan	 peluang	 ekonomi	 baru.	
Pemanfaatan	 teknologi	 berbasis	 mikroorganisme	 yang	
berorientasi	 pada	 keberlanjutan	 masih	 dapat	 terus	
dioptimalkan.	 Pemanfaatan	 tersebut	 membawa	
keuntungan	 seperti	 metode	 produksi	 yang	 lebih	 bersih,	
pemanfaatan	sumber	daya	terbarukan,	dan	berkontribusi	di	
bidang	kesehatan.	Dengan	langkah	yang	tepat,	tujuan	untuk	
mewujudkan	 proses	 produksi	 yang	 lebih	 bersih	 dan	
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pembangunan	 berkelanjutan	 melalui	 pendekatan	
bioteknologi	hijau	masih	sangat	mungkin	dicapai.		

Meskipun	 pendekatan	 berbasis	 mikroorganisme	
menunjukkan	 hasil	 yang	 sangat	 menjanjikan,	 biaya	
implementasi	 pada	 skala	 industri	 serta	 kompleksitas	
metodologi	 produksinya	 masih	 menjadi	 kendala	 utama	
dalam	 penerapan	 teknologi	 tersebut.	 Inovasi	 dalam	
pengembangan	 teknologi	 yang	 lebih	 efisien	 dan	 berbiaya	
rendah	 untuk	 mendukung	 proses	 produksi	
mikroorganisme	 berpotensi	 menjadi	 terobosan	 besar,	
sekaligus	 membuka	 jalan	 menuju	 sebuah	 “revolusi	
mikroba”	yang	mampu	mengurangi	berbagai	permasalahan	
lingkungan.	 Namun,	 pencapaian	 ini	 tidak	 akan	 terwujud	
tanpa	penyelesaian	hambatan	di	tingkat	nasional,	terutama	
terkait	peningkatan	infrastruktur	dan	penguatan	kebijakan	
pendukung.	 Diperlukan	 upaya	 yang	 lebih	 intensif	 serta	
kolaborasi	luas	pada	skala	internasional.	Langkah-langkah	
kolektif	ini	diyakini	akan	menghasilkan	teknologi	produksi	
yang	 lebih	 bersih,	 solusi	 yang	 berkelanjutan,	 dan	
terciptanya	ekosistem	yang	lebih	seimbang	dan	lestari.	
	
1. Mengapa	Mikroorganisme	Penting?	

Mikroorganisme	 adalah	 kelompok	 organisme	 yang	
berukuran	 sangat	 kecil	 sehingga	 mayoritas	 dari	 mereka	
hanya	 bisa	 dilihat	 dengan	 menggunakan	 mikroskop.	
Mikroorganisme	 merupakan	 kelompok	 yang	 beragam,	
meliputi	bakteri,	fungi,	dan	protista,	serta	dapat	ditemukan	
hampir	 di	 seluruh	 lingkungan	 di	 bumi,	 bahkan	 di	 tempat	
yang	ekstrem	sekalipun.	Luasnya	habitat	mikroorganisme	
menjadikan	 keberadaannya	 sangat	 berperan	 dalam	
mempertahankan	 kehidupan	 makhluk	 hidup.	
Mikroorganisme	 berfungsi	 sebagai	 fondasi	 utama	 yang	
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menopang	ekosistem,	berkontribusi	dalam	berbagai	siklus	
biogeokimia,	 serta	 menjadi	 elemen	 penting	 dalam	
perkembangan	 bioteknologi	 modern.	 Tanpa	
mikroorganisme,	bentuk	kehidupan	sebagaimana	yang	kita	
kenal	saat	ini	tidak	mungkin	dapat	bertahan.	

Kemunculan	 mikroorganisme	 lebih	 dari	 tiga	 miliar	
tahun	lalu	telah	menjadi	fondasi	utama	bagi	terbentuknya	
planet	 ini	 dan	memungkinkan	munculnya	 seluruh	 bentuk	
kehidupan	 lainnya.	 Hingga	 kini,	 mikroorganisme	 dikenal	
sebagai	 kelompok	 organisme	 paling	 beragam	 di	 Bumi,	
diperkirakan	mencakup	 lebih	dari	99%	total	spesies	yang	
ada.	 Mereka	 dapat	 ditemukan	 di	 hampir	 semua	 jenis	
habitat,	 mulai	 dari	 dasar	 palung	 laut	 terdalam	 hingga	
saluran	 pencernaan	 manusia.	 Keunikan	 kemampuan	
katalitik	yang	dimiliki	mikroorganisme	menjadikan	mereka	
penggerak	 utama	 dalam	 berbagai	 siklus	 unsur	 penting	
seperti	 hidrogen,	 karbon,	 nitrogen,	 fosfor,	 oksigen,	 dan	
sulfur	 yang	 menopang	 keberlangsungan	 kehidupan	 di	
planet	 ini.	 Sebagaimana	 mikrobioma	 manusia	 berperan	
vital	 dalam	 menjaga	 fungsi	 tubuh	 individu,	 mikrobioma	
global	menjadi	kunci	dalam	mempertahankan	fungsi	sistem	
planet	secara	keseluruhan.	
	
	
	
	
	
	
Gambar	 39.	 Kontribusi	 mikroorganisme	 terhadap	

pohon	 kehidupan	 dan	 biomassa	
kehidupan	global	
(Sumber	:	Crowther	et	al,	2024)	
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Dalam	 bidang	 lingkungan,	mikroorganisme	menjadi	
pemain	utama	dalam	proses	 dekomposisi	 dan	daur	 ulang	
nutrisi.	 Mikroorganisme	 mampu	 menguraikan	 bahan	
organik,	 mendaur	 ulang	 unsur	 hara	 seperti	 nitrogen	 dan	
karbon	 kembali	 ke	 tanah,	 sehingga	 sangat	 penting	 untuk	
pertumbuhan	 tanaman	 dan	 kesehatan	 ekosistem	 di	
sekitarnya.	 Mikroorganisme	 fotosintetik,	 seperti	
cyanobacteria	dan	fitoplankton,	merupakan	pemasok	awal	
oksigen	 dalam	 jumlah	 yang	 signifikan	 dan	menjadi	 dasar	
bagi	kehidupan	organisme	aerobik	di	bumi.		

Mikroorganisme	 juga	 berperan	 sebagai	 agen	
bioremediasi	 dan	 pengolahan	 limbah,	 membersihkan	
lingkungan	yang	terkontaminasi	oleh	polutan	tertentu	serta	
memecah	 limbah	 dan	menjadikannya	menjadi	 komponen	
yang	 lebih	 sederhana	 dan	 tidak	 berbahaya.	 Di	 bidang	
pangan,	 mikroorganisme	 telah	 terbukti	 banyak	 berperan	
menghasilkan	 makanan	 dan	 minuman	 melalui	 proses	
fermentasi	 seperti	 keju,	 yogurt,	 roti,	 anggur,	 dan	 bir,	
sekaligus	mampu	meningkatkan	 kulitas	 rasa,	 nutrisi,	 dan	
masa	simpannya.	Produk	enzim	dari	mikroorganisme	juga	
banyak	 di	 aplikasikan	 dalam	 industri	 pangan	 sebagai	
sumber	probiotik	yang	bermanfaat	bagi	kesehatan	manusia.		
Di	 bidang	 kesehatan,	 tidak	 dapat	 dipungkiri	 bahwa	
mikroorganisme	 telah	 banyak	 digunakan	 untuk	 produksi	
obat–obatan	 seperti	 antibiotik	 dan	 vaksin.	 Selain	 itu,	
mikroorganisme	yang	hidup	secara	alami	di	tubuh	kita	juga	
berperan	 sangat	 penting	 dalam	 sistem	 pencernaan,	
produksi	 vitamin,	 dan	 menjaga	 sistem	 kekebalan	 tubuh.	
Kemampuan	 mikroorganisme	 dalam	 menghasilkan	
senyawa	bioaktif	juga	menjadikannya	banyak	di	aplikasikan	
di	 bidang	 pertanian	 dan	 industri.	 Di	 bidang	 pertanian,	
mikroorganisme	digunakan	sebagai	agen	pengendali	hayati	
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untuk	 menekan	 pertumbuhan	 bakteri	 patogen	 dan	
meminimalisir	 penggunaan	 pestisida	 kimia.	 Selain	 itu,	
bakteri	 seperti	 rhizobium	 juga	 sangat	 penting	 bagi	
pertanian	 karena	membantu	menyuburkan	 tanah	 dengan	
mengubah	nitrogen	bebas	di	atmosfer	menjadi	bentuk	yang	
dapat	 diserap	 oleh	 tanaman.	 Di	 bidang	 industri,	
mikroorganisme	banyak	digunakan	dalam	produksi	enzim,	
biofuel,	biokonversi,	energi,	serta	senyawa	bioaktif	lainnya	
yang	bermanfaat	bagi	lingkungan	dan	kesehatan	manusia.	
	
2. Mikroorganisme	 Sebagai	 Platform	 Teknologi	
Masa	Depan	
Teknologi	 mikroorganisme	 memainkan	 peran	

penting	 di	 masa	 depan	 terutama	 dalam	 mendorong	
pembangunan	 berkelanjutan	 di	 berbagai	 industri	 dan	
aplikasi.	 Mikrobiologi	 Hijau	 (Green	 Microbiology)	
merupakan	pendekatan	ilmiah	mikrobiologi	yang	berfokus	
pada	 pemanfaatan	 mikroorganisme	 untuk	 mendukung	
pembangunan	 berkelanjutan,	 mengurangi	 dampak	
lingkungan,	serta	menggantikan	proses	industri	yang	tidak	
ramah	lingkungan.	Konsep	ini	sejalan	dengan	prinsip	green	
technology,	green	chemistry,	dan	sustainable	development.		

Mikrobiologi	 hijau	 berfokus	 pada	 upaya	 menekan	
dampak	 lingkungan	 dari	 aktivitas	 industri	 melalui	
pemanfaatan	 teknologi	 berbasis	 mikroorganisme.	
Pendekatan	 ini	 mencakup	 penerapannya	 dalam	 berbagai	
bidang,	 seperti	 produksi	 pangan,	 penyediaan	 energi	
terbarukan,	pengelolaan	limbah	secara	berkelanjutan,	serta	
proses	 bioremediasi	 untuk	 memulihkan	 ekosistem	 yang	
terkontaminasi.	 Tujuan	 utamanya	 adalah	 mendorong	
penerapan	 praktik	 berkelanjutan	 melalui	 pemanfaatan	
mikroorganisme	dalam	berbagai	industri,	sehingga	mampu	
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menyediakan	beragam	solusi	yang	lebih	ramah	lingkungan	
bagi	berbagai	sektor.	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

Gambar	40.	 Integrasi	 inovasi	 teknologi	 terbaru	dalam	
teknik	 rekayasa	 mikroorganisme	 guna	
mendukung	aplikasi	farmasi	

(Sumber	:	Sadanov	et	al.,	2025)	

	
Pemanfaatan	 sel	 mikroorganisme	 sebagai	 pabrik	

hayati	merupakan	pendekatan	yang	sangat	potensial	untuk	
memproduksi	berbagai	senyawa	bernilai	tinggi	dari	bahan	
baku	terbarukan.	Meskipun	demikian,	pengembangan	dan	
rekayasa	 pabrik	 sel	 mikroorganisme	 masih	 menghadapi	
sejumlah	tantangan	penting.	Tantangan	tersebut	mencakup	
kebutuhan	 untuk	 memahami	 secara	 mendalam	 jalur	
biosintesis	 yang	 dimiliki	 mikroorganisme,	 mengenali	
bagian	 jalur	 yang	 menjadi	 titik	 hambatan	 (bottleneck),	
meningkatkan	ketahanan	strain	terhadap	berbagai	kondisi	
stres,	 serta	 meminimalkan	 beban	 metabolik	 melalui	
pemanfaatan	 konsorsium	mikroorganisme	 sintetis.	 Dalam	
proses	produksi	bahan	kimia	dan	material	berbasis	hayati,	
mikroorganisme	 dimanfaatkan	 pada	 kondisi	 yang	 aman	
tanpa	 keterlibatan	 pelarut	 berbahaya	 maupun	 katalis	
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berbasis	 logam.	Pasar	global	untuk	produk	kimia	berbasis	
hayati	 juga	 diproyeksikan	 meningkat	 secara	 signifikan,	
sehingga	 menegaskan	 pentingnya	 pengembangan	 galur	
mikroorganisme	yang	mampu	menghasilkan	produk	secara	
lebih	efisien.	

Mikroorganisme	 dapat	 memainkan	 peran	 penting	
dalam	 memajukan	 tujuan	 pembangunan	 berkelanjutan	
yang	 ditetapkan	 oleh	 Perserikatan	 Bangsa-Bangsa	 (PBB),		
yaitu	 mencakup	 pertumbuhan	 lingkungan,	 sosial,	 dan	
ekonomi.	 Mengintegrasikan	 teknologi	 mikroorganisme	
merupakan	salah	satu	inovasi	yang	dapat	dilakukan	untuk	
mengatasi	 tantangan	 global	 yang	 signifikan	 terkait	
penipisan	 sumber	 daya	 dan	 keberlanjutan	 lingkungan,	
seperti	ketahanan	pangan,	penyediaan	layanan	kesehatan,	
peningkatan	 kesejahteraan,	 dan	 pengembangan	 energi	
hijau.	 Pengetahuan	 masyarakat	 akan	 menjadi	 sangat	
penting	 untuk	 bagaimana	 dapat	 memanfaatkan	
mikroorganisme	 secara	 cerdas	 untuk	 pembangunan	
berkelanjutan.	 Sehingga,	 teknologi	 mikroorganisme	 akan	
memiliki	 dampak	 substansial	 terhadap	 pembangunan	
berkelanjutan	di	berbagai	sektor	dan	menawarkan	potensi	
besar	untuk	mengatasi	 tantangan	global	 terkait	penipisan	
sumber	daya	dan	keberlanjutan	lingkungan.	

	
3. Peran	 Mikroorganisme	 Dalam	 Pertanian	
Berkelanjutan	
Pertanian	berkelanjutan	merupakan	sistem	pertanian	

yang	 menerapkan	 prinsip–prinsip	 ekologi,	 studi	 tentang	
hubungan	antara	organisme	dengan	lingkungan	sekitarnya.	
Sistem	ini	berfokus	pada	pemberdayaan	petani	untuk	bisa	
melestarikan	sumber	daya	alam	yang	ada	seperti	tanah	dan	
air,	sekaligus	mengurangi	penggunan	zat	kimia	dan	limbah	
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yang	 berbahaya	 bagi	 lingkungan.	 Indonesia	 sebagai	 salah	
satu	negara	yang	memiliki	keanekaragaman	hayati	terbesar	
di	 dunia,	 memiliki	 peran	 sentral	 dalam	 sektor	 pertanian	
dunia.	Sektor	pertanian	ini	juga	menjadi	pilar	penting	bagi	
kemajuan	 perekonomian	 yang	 meliputi	 subsektor	
perkebunan,	peternakan,	perikanan,	serta	tanaman	pangan.	
Saat	 ini,	 pertanian	 berkelanjutan	 menghadapi	 tantangan	
yang	 saling	 berkaitan	 terkait	 kondisi	 ekologis,	 sosial,	 dan	
ekonomi.		

Degradasi	 lahan,	 krisis	 air,	 perubahan	 iklim,	
ketergantungan	 pada	 zat	 kimia,	 serangan	 hama	 dan	
penyakit,	 serta	 adanya	 praktik	 monokultur	 merupakan	
beberapa	 contoh	 tantangan	 multidimensi	 yang	 dihadapi	
pertanian	 berkelanjutan.	 Tantangan	 ini	 semakin	 berat	
karena	 adanya	 kebijakan	 yang	 tidak	 konsisten	 dan	 justru	
tidak	 mendukung	 adanya	 praktik	 ramah	 lingkungan.	
Pertanian	 berkelanjutan	 membutuhkan	 pendekatan	 yang	
lebih	integratif	terutama	menggabungkan	inovasi	di	bidang	
teknologi,	pengelolaan	sumber	daya	alam	yang	bijak,	serta	
kebijakan	 yang	 mendukung	 praktik	 alami	 untuk	
keberhasilan	pertanian	di	masa	depan.	

Keberadaan	 mikroorganisme	 menjadi	 sumber	 daya	
terbaik	 dan	memegang	 peranan	 yang	 fundamental	 dalam	
mewujudkan	 pertanian	 berkelanjutan.	 Mikroorganisme	
berfungsi	sebagai	penggerak	utama	dalam	berbagai	proses	
biologis	 di	 dalam	 tanah.	 Mikroorganisme	 juga	 dapat	
menyediakan	 data	 yang	 berguna	 untuk	 mempelajari	
peristiwa	 lingkungan,	baik	 terapan	maupun	dasar.	Seiring	
kemajuan	teknologi,	berbagai	macam	perangkat	molekuler	
telah	 dikembangkan	 untuk	mempelajari	 keanekaragaman	
komunitas	dan	struktur	mikroorganisme	di	alam.	Beberapa	
bukti	yang	ada	menunjukkan	bahwa	aktivitas	antropogenik	
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seperti	 sistem	 tanaman	 monokultur,	 pertanian	 intensif,	
serta	 penggunaan	 agrokimia	 telah	 memengaruhi	
keanekaragaman	mikroorganisme	dan	fungsi	ekosistem.		

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
Gambar	 41.	 Peran	 mikrobioma	 dalam	 pertanian	

berkelanjutan	
(Sumber	:	Suman	et	al.,	2022)	

	
Agroekosistem	 memiliki	 sejumlah	 variabel	 dinamis	

yang	 berperan	 dalam	 membentuk	 pola	 serta	 tingkat	
keanekaragaman	mikroorganisme.	Karena	 itu,	memahami	
hubungan	antara	berbagai	faktor	ekologis	dan	dampaknya	
terhadap	 ekosistem	 menjadi	 sangat	 penting.	 Beragam	
praktik	pengelolaan	tanah	dapat	memodifikasi	keragaman	
serta	aktivitas	mikroorganisme	tanah,	yang	pada	akhirnya	
turut	 menentukan	 tingkat	 produktivitas	 tanaman.	
Perubahan	 dalam	 pengelolaan	 tanah,	 pengelolaan	 residu,	
dan	praktik	rotasi	tanaman	menyebabkan	perubahan	besar	
dalam	kekayaan	dan	keseragaman	spesies,	termasuk	hama	
dan	mikroorganisme	bermanfaat.	Pemeliharaan	komunitas	
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mikroorganisme	 yang	 beragam	 dan	 fungsional	 sangat		
penting	 untuk	 mewujudkan	 	 ekosistem	 dan	 pertanian	
berkelanjutan.	Hal	tersebut	dapat	dicapai	melalui	rekayasa	
tanah,	 interaksi	 mikroorganisme	 dengan	 tanaman,	 dan	
sistem	produksi	tanaman.	

Sistem	 pertanian	 tradisional,	 seperti	 penggunaan	
pupuk	 kimia,	 fungisida,	 pestisida,	 dan	 herbisida,	
bermanfaat	 dalam	 melindungi	 tanaman	 pangan	 dari	
patogen	 dan	 memastikan	 hasil	 panen	 yang	 lebih	 baik.	
Namun,	 senyawa	kimia	 yang	 terdapat	dalam	bahan	kimia	
pertanian	 dapat	 berbahaya	 bagi	 lingkungan	 dan	
menyebabkan	 polusi	 pada	 tanah,	 air,	 dan	 atmosfer.	
Senyawa	 –	 senyawa	 tersebut	 juga	 menjadi	 penyebab	
banyaknya	 organisme	mati	 dan	 punah,	 serta	mengancam	
keanekaragaman	 hayati	 bakteri	 tanah	 dan	 komunitas	
jamur.		

Populasi	 dunia	 diperkirakan	 akan	 mencapai	 9,7	
miliar	 pada	 tahun	 2050,	 dengan	 peningkatan	 permintaan	
terbesar	 pada	 pangan	 dan	 air.	 Dalam	 menghadapi	
pertumbuhan	populasi	dunia	dan	permintaan	pangan	yang	
semakin	 meningkat,	 penggunaan	 bioinokulan	 dapat	
menjadi	salah	satu	solusi	alternatif	yang	ramah	lingkungan.	
Bioinokulan	 merupakan	 agen	 pupuk	 hayati	 yang	
mengandung	mikroorganisme	 hidup,	 seperti	 bakteri	 atau	
jamur,	yang	bermanfaat	untuk	meningkatkan	pertumbuhan	
tanaman,	memperbaiki	 kesehatan	 tanah,	 atau	melindungi	
tanaman	dari	penyakit.		

Bioinokulan	 dapat	 menjadi	 salah	 satu	 inovasi	
pertanian	 berkelanjutan	 karena	 dapat	 menyuburkan	
tanaman	 secara	 alami	 dan	 mengurangi	 ketergantungan	
pada	 pupuk	 dan	 pestisida	 kimia.	 Inovasi	 ini	 mendukung	
pertanian	 organik	 dan	 mengurangi	 dampak	 negatif	
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terhadap	 lingkungan,	 sehingga	 menghasilkan	 sistem	
pertanian	 yang	 lebih	 ramah	 lingkungan,	 efisien,	 dan	
produktif	untuk	jangka	panjang.		

	
4. Mikroorganisme	 Sebagai	 Sumber	 Energi	
Terbarukan	
Meningkatnya	 populasi	 global	 dan	 industrialisasi	

berimbas	 kepada	 meningkatnya	 permintaan	 energi	 yang	
menarik	perhatian	besar	di	seluruh	dunia.	Dalam	skenario	
saat	ini,	dunia	sedang	sedang	mengalami	krisis	energi	yang	
sangat	besar	sebagai	akibat	dari	terbatasnya	ketersediaan	
sumber	 daya	 energi	 konvensional	 dan	menipisnya	 bahan	
bakar	 fosil	 tak	 terbarukan	 secara	 cepat.	 Penggunaan	
sumber	energi	 fosil	berdampak	negatif	 terhadap	stabilitas	
ekonomi	 dan	 sosial-politik	 suatu	 wilayah	 dan	 negara,	
menyebabkan	 perubahan	 lingkungan	 akibat	 emisi	 gas	
rumah	kaca.	 Selain	 itu,	 cadangan	 energi	mineral	 terbatas,	
sehingga	 mendorong	 permintaan	 akan	 jenis	 dan	 bentuk	
energi	baru.	Oleh	karena	itu,	terdapat	kebutuhan	mendesak	
untuk	 mengeksplorasi	 bahan	 bakar	 terbarukan	 alternatif	
yang	 dapat	 memenuhi	 kebutuhan	 energi	 populasi	 yang	
terus	bertambah	dan	mengatasi	masalah	lingkungan	seperti	
perubahan	iklim,	emisi	gas	rumah	kaca,	pemanasan	global,	
polusi	udara,	dan	lain	sebagainya.		

Penggunaan	 mikroorganisme	 seperti	 bakteri	 telah	
menarik	minat	 yang	 signifikan	di	 era	 terkini	 dan	menjadi	
salah	 satu	 alat	 yang	 bisa	 digunakan	 untuk	 mengonversi	
energi	 kimia	 yang	 tersimpan	 dalam	 senyawa	 organik	
menjadi	 energi	 terbarukan.	 Fleksibilitas	 mikroorganisme	
dalam	 	menghasilkan	bahan	bakar	energi	 terbarukan	dari	
beragam	substrat	biologis	dan	biomassa	dapat	mengurangi	
kekhawatiran	 dan	 memberikan	 manfaat	 yang	 signifikan.	
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Sebagai	 contoh,	 kemampuan	 mikroorganisme	 dalam	
mengubah	 karbohidrat	 menjadi	 berbagai	 bentuk	 produk	
metabolik	 seperti	 alkohol,	 asam	 organik,	 gas,	 enzim,	 dan	
biofuel.	Menggunakan	mikroorganisme	sebagai	agen	untuk	
produksi	 energi	 terbarukan	 dapat	 menjadi	 teknologi	
mutakhir	 berkat	 keandalannya,	 efisiensinya	 yang	 tinggi,	
kebersihannya,	 dan	 produksinya	 yang	 minim	 toksik	 atau	
bahkan	tidak	toksik.	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
Gambar	 42.	 Mikroorganisme	 sebagai	 sumber	 energi	

baru	
(Sumber	:	Talapko	et	al,	2022)	

	
Mikroorganisme	 mampu	 menghasilkan	 energi	 dari	

substrat	 dan	 biomassa,	 yaitu	 dari	 zat-zat	 di	 lingkungan	
mikro,	 untuk	 mempertahankan	 metabolisme	 dan	
kehidupannya.	 Biomassa	 merupakan	 sumber	 energi	
terbarukan	 dan	merupakan	 alternatif	 bagi	 sumber	 energi	
fosil.	Mikroorganisme	juga	mampu	menghasilkan	metabolit	
tertentu	 sebagai	 respon	 terhadap	 perubahan	 yang	 terjadi	
pada	 lingkungan.	 Mikroorganisme	 seperti	 cyanobacteria	
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dapat	 menguraikan	 air	 menjadi	 oksigen	 melalui	 proses	
fotosintesis	 oksigenik.	 Kelompok	 bakteri	
methanobacterium	 dikenal	 karena	 kemampuannya	 dalam	
mendegradasi	 polutan	 limbah	 organik	 menjadi	 senyawa	
energi	yang	sangat	kuat	seperti	metana.	Dengan	demikian,	
sifat	 genotipik	 dan	 fenotipik	 dari	 banyak	 spesies	
mikroorganisme	 dapat	 mengarahkan	 kepada	 produksi	
produk	 energi	 ke	 teknologi	 yang	 efisien	 serta	 ramah	
lingkungan.	

Teknologi	produksi	energi	saat	ini	menjadi	hambatan	
besar	secara	teknik,	lingkungan,	dan	finansial.	Secara	teknis	
dan	 finansial,	produksi	energi	memerlukan	 investasi	yang	
signifikan	 mulai	 dari	 penelitian	 awal,	 adaptasi	 teknologi	
baru,	 hingga	 tahap	 produksi	 energi.	 Dalam	 aspek	
lingkungan,	pencemaran	dan	kerusakan	ekosistem	menjadi	
hal	 yang	perlu	diperhatikan.	Namun,	penggunaan	polutan	
alami	seperti	mikroorganisme	ini	dalam	hal	kuantitas	dan	
dampak	 lingkungan,	 secara	 siginifikan	 mengurangi	 efek	
negatif	yang	dihasilkan	dari	bahan	bakar	fosil	yang	sering	
kali	 belum	dapat	 terpecahkan.	 Salah	 satu	 	 teknologi	 yang	
dikembangkan	 yaitu	 biorefineri	 menggunakan	
mikroorganisme	untuk	mengubah	biomassa	menjadi	energi	
terbarukan	yang	bernilai	tinggi	(bioenergi).		

Penelitian	 tentang	 bioenergi	 menarik	 untuk	 digali	
lebih	 dalam	 karena	 merupakan	 strategi	 awal	 untuk	
menemukan	 biorefineri	 yang	 hemat	 biaya	 dan	
menghasilkan	 energi	 bersih,	 sehingga	 dapat	 mengurangi	
tingkat	 polusi	 udara,	 air,	 dan	 juga	 tanah.	 Beberapa	
mikroorganisme	dapat	memperoleh	karakter	baru	melalui	
intervensi	 genetik	 untuk	 menghasilkan	 energi	 dalam	
jumlah	 yang	 signifikan.	Mikroorganisme	 dapat	mengubah	
paradigma	 di	 lingkungan	 dan	 membuka	 banyak	 peluang	
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untuk	menghasilkan	sumber	energi	baru	yang	berdampak	
signifikan	terhadap	iklim.	

	
5. Peran	 Mikroorganisme	 Dalam	 Kesehatan	 Dan	
Kedokteran	
Tubuh	 manusia	 merupakan	 habitat	 alami	 dari	

triliunan	mikroorganisme	yang	disebut	mikrobiota.	Mereka	
tersebar	 di	 berbagai	 lokasi	 yang	 menyediakan	 kondisi	
sesuai	 untuk	 pertumbuhan,	 terutama	 pada	 usus,	 kulit,	
saluran	pernapasan,	dan	alat	reproduksi.	Meskipun	sering	
kali	 dikaitkan	 dengan	 penyakit,	 namun	 sebagian	 besar	
mikroorganisme	 ini	 bersifat	 menguntungkan	 dan	 sangat	
penting	 bagi	 kesehatan.	 Mikrobiota	 pada	 tubuh	 memiliki	
fungsi	penting	diantaranya	mendukung	sistem	pencernaan	
dan	 penyerapan	 nutrisi,	 mengatur	 sistem	 imun	 dan	
melindungi	 dari	 patogen,	 serta	 berperan	 dalam	
metabolisme	 tubuh.	 Dalam	 aspek	 kesehatan	 dan	
kedokteran,	 mikroorganisme	memiliki	 peran	 yang	 sangat	
penting.	 Saat	 ini	 banyak	 diantara	 mereka	 yang	
dimanfaatkan	 untuk	 memproduksi	 obat	 –	 obatan	 seperti	
antibiotik	dan	vaksin,	membantu	menjaga	kesehatan	sistem	
pencernaan,	 mendiagnosis	 penyakit	 tertentu,	 dan	
menghasilkan	terapi	medis	yang	menyelamatkan	nyawa.	

Selama	 dua	 dekade	 terakhir,	 kemajuan	 teknologi	
sekuensing	 DNA	 telah	 membuka	 pemahaman	 yang	 jauh	
lebih	 mendalam	 mengenai	 keragaman	 dan	 dinamika	
komunitas	 mikroorganisme	 dalam	 tubuh	 manusia.	
Wawasan	 baru	 ini	 meningkatkan	 kekhawatiran	 tentang	
bagaimana	 penggunaan	 antibiotik	 dapat	 mengganggu	
ekosistem	 mikroorganisme	 yang	 kompleks	 dalam	
mikrobiota.	 Bersamaan	 dengan	 meningkatnya	 ancaman	
resistensi	antibiotik,	kondisi	ini	mendorong	perhatian	yang	
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lebih	besar	untuk	meneliti	potensi	mikroorganisme	sebagai	
dasar	 terapi	 baru	 yang	 mampu	 mengobati	 penyakit	 atau	
meningkatkan	kesehatan,	sehingga	dapat	menjadi	alternatif	
yang	 lebih	 aman	 dibandingkan	 pengobatan	 antibiotik	
konvensional.	

	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	

	
Gambar	 43.	 Ilustrasi	 skematis	 yang	 menampilkan	

berbagai	 pendekatan	 dalam	
memanfaatkan	mikroorganisme	sebagai	
obat	
(Sumber	:	Daisley	&	Allen-Vercoe	2024)	

	
Perkembangan	terapi	berbasis	mikroorganisme	saat	

ini	menunjukkan	 kemajuan	 yang	 sangat	 pesat.	Mulai	 dari	
penggunaan	 probiotik	 hingga	 pendekatan	 rekayasa	
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ekosistem	 mikroorganisme	 yang	 lebih	 kompleks,	 para	
peneliti	 terus	 menggali	 berbagai	 strategi	 inovatif	 untuk	
memanfaatkan	 mikroorganisme	 dalam	 praktik	 medis.	
Pendekatan-pendekatan	 ini	 tidak	 hanya	 berfokus	 pada	
pemanfaatan	 mikroorganisme	 sebagai	 agen	 terapi,	 tetapi	
juga	 menelaah	 bagaimana	 intervensi	 tersebut	
memengaruhi	homeostasis	mikrobiota	dan	hasil	kesehatan	
secara	 keseluruhan	 melalui	 sudut	 pandang	 ekologi	
mikroorganisme.	

Selain	 itu,	 muncul	 gagasan	 menarik	 mengenai	
“rewilding”	 mikrobiota	 manusia,	 yaitu	 mengembalikan	
mikroorganisme	 yang	 hilang	 akibat	 pola	 hidup	 modern	
dengan	 memperkenalkan	 kembali	 mikroorganisme	 yang	
umum	 ditemukan	 pada	 populasi	 non-industri.	 Upaya	 ini	
dilengkapi	dengan	pengembangan	 terapi	mikrobiota	 yang	
disesuaikan	 dengan	 komposisi	 mikroorganisme	 unik	 tiap	
individu	 manusia.	 Bersama-sama,	 konsep	 ini	 membuka	
berbagai	peluang	baru	untuk	penelitian	dan	inovasi	di	masa	
mendatang.	 Kemajuan	 teknologi	 sekuensing	 DNA	 yang	
semakin	canggih,	dikombinasikan	dengan	berbagai	bentuk	
terapi	 mikroorganisme	 modern	 serta	 pendekatan	 medis	
yang	lebih	personal,	menandai	dimulainya	era	baru	dalam	
pengobatan.	 Era	 ini	 berpotensi	 besar	 menjadi	 solusi	
terhadap	 meningkatnya	 resistensi	 antibiotik	 sekaligus	
meningkatkan	 kualitas	 kesehatan	 melalui	 pengelolaan	
mikrobiota	yang	lebih	terarah	dan	presisi.	

	
6. Mikroorganisme	 Dalam	 Pengelolaan	
Lingkungan	
Mikroorganisme	adalah	makhluk	hidup	“ubiquitous”,	

yang	 berarti	mikroorganisme	 dapat	 ditemukan	 hampir	 di	
setiap	 tempat	 di	 bumi,	 dan	 keberadaan	 mereka	 selalu	
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memengaruhi	 lingkungan	 tempat	 mereka	 tumbuh.	
Pengaruh	 mikroorganisme	 terhadap	 lingkungan	 dapat	
menguntungkan,	 merugikan,	 atau	 tidak	 terlihat	 dalam	
pengukuran	 dan	 pengamatan	 manusia.	 Peran	
mikroorganisme	 yang	 paling	 signifikan	 di	 bumi	 adalah	
kemampuannya	dalam	mendaur	ulang	unsur	–	unsur	utama	
yang	 membentuk	 semua	 sistem	 kehidupan,	 terutama	
karbon,	 nitrogen,	 dan	 oksigen.	 Proses	 fiksasi	 CO2	
menghasilkan	sebagian	besar	karbon	organik	yang	tersedia	
untuk	 sintesis	 materi	 sel.	 Proses	 ini	 melibatkan	
mikroorganisme	 fotosintetik	 yang	 menyerap	 CO2	 dari	
atmosfer	dan	mengubahnya	menjadi	bahan	organik.		

Dekomposisi	atau	biodegradasi	oleh	mikroorganisme	
juga	 menghasilkan	 pemecahan	 bahan	 organik	 kompleks	
menjadi	 bentuk	 karbon	 lain	 yang	 dapat	 digunakan	 oleh	
organisme	 lain.	 Melalui	 proses	 metabolisme	
mikroorganisme	berupa	fermentasi	dan	respirasi,	molekul	
organik	 pada	 akhirnya	 dipecah	 menjadi	 CO2	 yang	
dikembalikan	 ke	 atmosfer	 untuk	 proses	 produksi	 primer	
yang	berkelanjutan.	Fiksasi	nitrogen	biologis	adalah	proses	
yang	 hanya	 ditemukan	 pada	 beberapa	 bakteri	 yang	
menyerap	 N2	 dari	 atmosfer	 dan	 mengubahnya	 menjadi	
amonia	(NH3)	untuk	digunakan	oleh	tumbuhan	dan	hewan.	
Fiksasi	 nitrogen	 juga	 merupakan	 proses	 untuk	 mengisi	
kembali	nitrogen	tanah	yang	hilang	oleh	proses	pertanian.	
Dengan	 demikian,	 mikroorganisme	 berkontribusi	 besar	
dalam	menjaga	pengelolaan	lingkungan.	

Mikroorganisme	 memegang	 peran	 penting	 dalam	
pengelolaan	 lingkungan	 karena	 memiliki	 kemampuan	
biologis	untuk	menguraikan,	menstabilkan,	dan	mengubah	
berbagai	senyawa	kimia	di	alam.	Pada	lingkungan	pertanian	
contohnya,	 mikroorganisme	 memegang	 peranan	 penting	
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dalam	 proses	 daur	 ulang	 limbah	 pertanian.	 Kemampuan	
khas	 yang	 dimiliki	 mikroorganisme,	 terutama	 dalam	
aktivitas	 biodegradasinya,	 menjadikan	mereka	 agen	 yang	
sangat	 potensial	 untuk	 menguraikan	 berbagai	 residu	
pertanian	menjadi	produk	yang	memiliki	nilai	tambah.	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
Gambar	44.	Peran	mikroba	dalam	daur	ulang	limbah	

(Sumber:	Rai	et	al.,	2020)	

	
Residu	 pertanian	mengandung	 beragam	nutrisi	 dan	

senyawa	 bioaktif	 termasuk	 gula,	 mineral,	 dan	 protein	
sehingga	 dapat	 dimanfaatkan	 sebagai	 bahan	 baku	 untuk	
berbagai	 proses	 industri.	 Kandungan	 nutrisi	 tersebut	
menciptakan	 kondisi	 yang	 ideal	 bagi	 pertumbuhan	
mikroorganisme	 yang	 mampu	 menghasilkan	 produk	
bernilai	 tambah	 melalui	 proses	 biokonversi	 atau	
fermentasi.	 Melalui	 pemanfaatan	 mikroorganisme	 serta	
penerapan	teknologi	bioteknologi	yang	terus	berkembang,	
bahan	 residu	 ini	 dapat	 diolah	 menjadi	 produk-produk	
bernilai	 tinggi,	 kemudian	sisa	prosesnya	dapat	dikonversi	
lebih	 lanjut	 menjadi	 biofertilizer,	 bioformulasi,	 atau	
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kompos	 yang	 diperkaya	 mikroorganisme	 dengan	 fungsi	
tertentu.	

Salah	 satu	 keuntungan	 utama	 penggunaan	
pendekatan	 bioteknologi	 dalam	 biokonversi	 limbah	
pertanian	adalah	diperolehnya	produk	bernilai	guna	yang	
siap	dimanfaatkan	bagi	kesejahteraan	manusia.	 Selain	 itu,	
pendekatan	ini	juga	membuka	peluang	penerapan	rekayasa	
genetika	 untuk	 menyisipkan	 gen	 tertentu	 pada	
mikroorganisme	 sehingga	 mampu	 mempercepat	 proses	
biokonversi	atau	fermentasi	dan	berperan	dalam	berbagai	
aplikasi	bioteknologi	lainnya,	termasuk	bioremediasi.	Di	sisi	
lain,	 pengomposan	 limbah	 pertanian	 yang	 dilakukan	
dengan	 bantuan	 mikroorganisme	 menghasilkan	 bahan	
organik	yang	meningkatkan	mineralisasi	unsur	hara	serta	
menjaga	 ketersediaan	 mikronutrien	 dalam	 tanah	 dalam	
jangka	panjang.	

Keberadaan	 komunitas	 mikroba	 tanah	 sebagai	
penggerak	utama	daur	ulang	limbah	pertanian	tidak	hanya	
menghasilkan	 produk	 bernilai,	 tetapi	 juga	 menurunkan	
risiko	pencemaran	lingkungan.	Secara	keseluruhan,	proses-
proses	 berbasis	 mikroorganisme	 tersebut	 memperkuat	
layanan	 ekologi	 dan	 mendorong	 penerapan	 strategi	 eko-
inovatif	 dalam	pengelolaan	 limbah	pertanian.	 Pendekatan	
ini	 semakin	 mendapat	 perhatian	 luas	 karena	 mampu	
menghasilkan	 produk	 bernilai	 sekaligus	 mendukung	
praktik	pertanian	berkelanjutan.	
	
7. Teknologi	 Mutakhir	 Dalam	 Bioteknologi	
Mikroorganisme	
Perkembangan	 dunia	 bioteknologi	 telah	mengalami	

transformasi	 besar	 dalam	dua	 dekade	 terakhir.	 Di	 tengah	
lonjakan	 revolusi	 ilmiah	baru	dan	kemajuan	 industri	 saat	
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ini,	kemajuan	bioteknologi	modern	telah	membuka	peluang	
baru	dalam	pemanfaatan	mikroorganisme	untuk	kesehatan,	
lingkungan,	 pertanian,	 dan	 industri.	 Perkembangan	 pesat	
bioteknologi	mutakhir	telah	membawa	manfaat	besar	bagi	
masyarakat	dan	lingkungan.		

Pendekatan	 metode	 dan	 inovasi	 baru	 seperti	
clustered	 regular	 interspaced	 short	 palindromic	 repeats	
(CRISPR)	 dan	 gene	 drive	 telah	 bermunculan.	 Metode	 –	
metode	tersebut	memungkinkan	kita	untuk	memahami	dan	
mengeksplorasi	 lebih	 dalam	 mengenai	 kode	 -	 kode	 inti	
kehidupan.	 Kemunculan	 biologi	 sintetis	 secara	 tidak	
langsung	 melengkapi	 integrasi	 konsep	 rekayasa	 dengan	
bioteknologi,	 sehingga	 memungkinkan	 kita	 untuk	
memahami	 kehidupan	 secara	 bertahap.	 Metode	 ini	 juga	
telah	 banyak	 diterapkan	 dalam	 penelitian	 dan	
pengembangan	 di	 bidang	 farmasi,	 kedokteran,	 teknologi,	
hingga	aplikasi	ke	lingkungan.	

Sebagian	 besar	 bioteknologi	 mutakhir	 juga	
merupakan	pengembangan	dari	teknologi	mutakhir	dalam	
biologi.	 Teknik	 seperti	 pengeditan	 gen,	 gene	 drive,	 dan	
biologi	 sintetis	 telah	 memberikan	 peluang	 baru	 untuk	
pengendalian	 mikroorganisme	 patogen	 seperti	 virus,	
bakteri,	 dan	 jamur.	 Misalnya,	 Mekanisme	 resistensi	
serangga	 terhadap	 insektisida	 berbasis	 RNA	 untai	 ganda	
(dsRNA)	dapat	muncul	melalui	berbagai	cara.		

Salah	 satu	 mekanisme	 yang	 umum	 terjadi	 adalah	
ketidakcocokan	 antara	 urutan	 dsRNA	 dan	 mRNA	 target	
akibat	 mutasi	 atau	 keberagaman	 genetik,	 sehingga	
efektivitas	 pemotongan	 mRNA	 menurun	 dan	 resistensi	
mulai	 berkembang.	 Selain	 itu,	 beberapa	 serangga	mampu	
menghambat	 proses	 RNA	 interference	 (RNAi)	 dengan	
membatasi	 masuknya	 dsRNA	 ke	 dalam	 sel,	 sehingga	
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molekul	tersebut	tidak	dapat	menjalankan	fungsinya	secara	
optimal.	
	

	
Gambar	 45.	 Kerangka	 perkembangan	 bidang	

bioteknologi	
(Sumber:	Hu	et	al,	2024)	

	

Pengeditan	gen	adalah	teknologi	yang	secara	akurat	
memodifikasi	urutan	DNA	pada	situs	target	spesifik	dalam	
berbagai	 jenis	 sel	dan	organisme.	 Seiring	berkembangnya	
teknologi,	 konsep	 modifikasi	 gen	 dan	 skenario	
penerapannya	 juga	 terus	 berkembang,	 seperti	 teknik	
seperti	pengeditan	basa,	pengeditan	RNA,	dan	pengeditan	
epigenetik.	Namun,	potensi	masalah	terkait	biosekuriti	juga	
harus	dipertimbangkan	dalam	pengeditan	gen	sehingga	kita	
bisa	mencegah	tindakan	-	tindakan	pelanggaran	biosekuriti.	
CRISPR-associated	 protein	 (Cas)	merupakan	 sistem	 imun	
adaptif	 bagi	 sebagian	 besar	 bakteri	 dan	 arkea	 untuk	
melawan	 infeksi	bakteriofag.	Pada	 tahun	2012,	dua	orang	
ilmuwan	 bernama	 Jennifer	 Doudna	 dan	 Emmanuelle	
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Charpentier	melaporkan	bahwa	sistem	CRISPR	pada	bakteri	
dapat	 dimanfaatkan	 sebagai	 alat	 pengeditan	 genom,	 yang	
kemudian	menjadi	dasar	teknologi	CRISPR	yang	kita	kenal	
sekarang.	 Karena	 keunggulannya	 dalam	 hal	 desain	 yang	
sederhana,	biaya	yang	rendah,	efisiensi	tinggi,	pengulangan	
yang	 baik,	 dan	 siklus	 pendek,	 sistem	 CRISPR	 telah	
berkembang	 pesat	 menjadi	 alat	 pengeditan	 gen	 yang	
banyak	digunakan	oleh	peneliti	saat	ini.	

Pada	 tahun	 2003,	 ahli	 biologi	 evolusi	 Austin	 Burt	
memperkenalkan	 konsep	 gene	 drive,	 yaitu	 mekanisme	
pewarisan	gen	yang	direkayasa	sehingga	gen	tertentu	dapat	
diturunkan	 ke	 generasi	 berikutnya	 dengan	
mengesampingkan	 aturan	 seleksi	 alam.	 Teknologi	 ini	
memungkinkan	 ilmuwan	 merancang	 elemen	 gen	 yang	
mampu	mereplikasi	dirinya	sendiri	dan	memodifikasi	gen	
target,	 sehingga	 keturunan	 memiliki	 kemungkinan	 lebih	
dari	 50%	 untuk	 mewarisi	 gen	 tersebut.	 Dengan	 cara	 ini,	
genotipe	 suatu	 populasi	 dapat	 diubah	 secara	 bertahap	
hingga	 keseluruhan	 populasi	 membawa	 sifat	 yang	
direkayasa.	 Gene	 drive	 juga	 dapat	 mengubah	 kapasitas	
reproduksi	 beberapa	 spesies	 dengan	 merangsang	
pewarisan	 gen	 spesifik	 yang	 bias,	 yang	 mengakibatkan	
perubahan	 signifikan	 dalam	 ukuran	 populasi.	 Penerapan	
teknologi	CRISPR	di	bidang	gene	drive	 telah	mempercepat	
pengembangan	dan	promosi	konsep	ini	secara	signifikan.	

Berbeda	 dengan	 konsep	 bioteknologi	 sebelumnya	
yang	 bertujuan	 untuk	 "memodifikasi"	 organisme,	 biologi	
sintetis	 bertujuan	 untuk	 merancang	 dan	 menciptakan	
organisme	buatan.	Berdasarkan	kemajuan	teknologi	dalam	
hal	 pengurutan	 gen,	 bioinformatika,	 dan	 teknologi	
pengeditan	gen,	serta	munculnya	artificial	intelligence	(AI),	
menjadikan	pengujian	biologi	sintetis	semakin	berkembang	
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cepat.	 Departemen	Pertahanan	AS	mencantumkan	 biologi	
sintetis	 sebagai	 salah	 satu	 dari	 enam	 teknologi	 disruptif	
dengan	prioritas	utama	di	abad	ke-21.	Meskipun	memiliki	
potensi	 besar	 dalam	 mengembangkan	 aplikasi	 yang	
bermanfaat	 dan	 membuat	 produk	 yang	 lebih	 bernilai,	
teknologi	 biologi	 sintetis	 juga	 dapat	 membahayakan	
kesehatan	manusia	dan	lingkungan	ekologis.	

Kemunculan	 setiap	 teknologi	 pada	 dasarnya	
bertujuan	 untuk	 memecahkan	 persoalan	 dan	
menghadirkan	 kemaslahatan	 bagi	 umat	manusia.	 Namun,	
ketika	 teknologi	 masuk	 ke	 dalam	 lingkup	 industri	 atau	
dimanfaatkan	 oleh	 individu	 yang	 berorientasi	 pada	
kepentingan	 tertentu,	 prioritas	 terhadap	 nilai-nilai	
kemanusiaan	 dan	 keberlanjutan	 sering	 kali	 menurun.	
Dalam	 kondisi	 seperti	 ini,	 “orientasi	 teknologi”	 yang	
seharusnya	 berpihak	 pada	 solusi	 dan	 kemajuan	 dapat	
bergeser	menjadi	orientasi	keuntungan	semata.	Pergeseran	
inilah	 yang	 kemudian	 berpotensi	 menimbulkan	 berbagai	
dampak	 negatif,	 baik	 terhadap	 lingkungan,	 kesehatan,	
maupun	kesejahteraan	sosial.	

	
8. Roadmap	 Menuju	 Integrasi	 Bioteknologi	
Mikroorganisme	 Untuk	 Kehidupan	
Berkelanjutan	
Bumi	berfungsi	 sebagai	 sebuah	 sistem	yang	hampir	

tertutup,	 di	 mana	 pertukaran	 materi	 dengan	 lingkungan	
kosmik	 sangat	minimal.	Berbagai	 aktivitas	manusia	mulai	
dari	 pemanfaatan	 sumber	 daya	 alam	 hingga	 penghasilan	
limbah	 telah	 mendorong	 peningkatan	 entropi	 di	 dalam	
sistem	 ini.	 Konferensi	 Perubahan	 Iklim	 Perserikatan	
Bangsa-Bangsa	 (PBB)	 di	 Dubai	 tahun	 2023	 menegaskan	
bahwa	 dampak	 aktivitas	 manusia	 termasuk	 pencemaran	
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antropogenik	 dan	 ketergantungan	pada	 bahan	bakar	 fosil	
telah	memicu	berbagai	krisis	global.		

Fenomena	 seperti	 peningkatan	 suhu	 bumi,	
kekeringan	 ekstrem,	 kebakaran	 hutan,	 banjir	 besar,	 serta	
penurunan	 keanekaragaman	 hayati,	 pengasaman	 laut,	
munculnya	 penyakit	 zoonotik,	 dan	 berbagai	 masalah	
lingkungan	 lainnya,	 kini	 semakin	 jelas	 berakar	 pada	
perilaku	 serta	 pilihan	 manusia.	 Peningkatan	 jumlah	
penduduk	dunia	yang	diiringi	dengan	pola	hidup	konsumtif	
telah	 mempercepat	 penggunaan	 energi	 sekaligus	
memperburuk	tingkat	pencemaran	lingkungan.	Selama	ini,	
bahan	bakar	fosil	menjadi	pendorong	utama	perkembangan	
industri	dan	teknologi,	namun	pemanfaatannya	membawa	
dampak	 ekologis	 yang	 serius	 dan	 berkontribusi	 besar	
terhadap	berbagai	permasalahan	lingkungan	global.	

Peralihan	 menuju	 sistem	 energi	 rendah	 karbon	
menuntut	 langkah	 nyata	 melalui	 pemanfaatan	 produk	
berintensitas	 karbon	 rendah,	 seperti	 energi	 listrik	
terbarukan,	 biofuel,	 dan	 hidrogen.	 Upaya	 ini	 tidak	 akan	
optimal	 tanpa	 adanya	 sinergi	 yang	 kuat	 antara	 sektor	
industri	 dan	 dunia	 akademik.	 Para	 ilmuwan	 terkemuka	
pada	 Konferensi	 Perubahan	 Iklim	 Perserikatan	 Bangsa-
Bangsa	 (PBB)	 di	 Dubai	 tahun	 2023	 menegaskan	 bahwa	
mikroorganisme	memiliki	peran	yang	sangat	penting	dalam	
upaya	mengatasi	perubahan	iklim.	Mereka	mendorong	agar	
keberadaan	 dan	 fungsi	 mikroorganisme	 dimasukkan	 ke	
dalam	 berbagai	 model	 prediktif	 yang	 dirancang	 untuk	
memitigasi	 dampak	 pemanasan	 global.	 Mikroorganisme	
berperan	 sebagai	 penggerak	 utama	 dalam	 semua	 siklus	
biogeokimia	 yang	kini	 terancam	akibat	 aktivitas	manusia,	
sehingga	pemahaman	dan	pemanfaatannya	menjadi	kunci	
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dalam	mencegah	degradasi	 serius	pada	 sistem	kehidupan	
planet	ini.	
	
	
	

	
(Sumber	:	Crowther	et	al,	2024)	

Gambar	 46.	 Tujuh	 jalur	 utama	 yang	 dapat	 digunakan	 penelitian	 dan	
teknologi	mikroba	untuk	mencapai	SDGs	

Kemajuan	 teknologi	 bioteknologi	 saat	 ini	 telah	
membuka	 peluang	 besar	 untuk	 memproduksi	 berbagai	
jenis	 bahan	 bakar	 dan	 bahan	 kimia	 non-fosil.	
Perkembangan	 dalam	 biologi	 sintetis	 memungkinkan	
perancangan	jalur	biosintesis	baru	yang	sebelumnya	tidak	
ditemukan	 di	 alam.	 Bidang	 biologi	 sintetis	 menawarkan	
prospek	 yang	 sangat	 menjanjikan	 bagi	 sektor	 kimia	 dan	
energi,	 terutama	 melalui	 kemampuan	 mikroorganisme	
untuk	 mensintesis	 beragam	 senyawa	 organik.	 Selain	 itu,	
kemajuan	 dalam	 biologi	 sintetis	 membuka	 peluang	
ekonomi	yang	besar	melalui	kemampuan	mikroorganisme	
untuk	 menghasilkan	 berbagai	 bahan	 bakar	 dan	 senyawa	
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kimia	 non-fosil,	 yang	 pada	 gilirannya	 dapat	 menurunkan	
emisi	dari	sektor	transportasi	dan	industri.	

Pada	tahun	2012,	Perserikatan	Bangsa-Bangsa	(PBB)	
memperkenalkan	 sustainable	 development	 goals	 (SDGs),	
sebagai	 sebuah	 kerangka	 komprehensif	 yang	 dirancang	
untuk	mengarahkan	dunia	menuju	masa	depan	yang	lebih	
berkelanjutan	 bagi	 seluruh	 planet.	 Dalam	 sepuluh	 tahun	
terakhir,	 berbagai	 studi	 menegaskan	 pentingnya	
memasukkan	peran	mikroorganisme	 serta	 teknologi	 yang	
memanfaatkannya	 sebagai	 bagian	 dari	 upaya	 pencapaian	
tujuan	 SDGs.	 Mengingat	 bahwa	 mikroorganisme,	 baik	
secara	 langsung	maupun	 tidak	 langsung,	 berperan	 dalam	
hampir	setiap	tujuan	SDGs,	terdapat	sejumlah	bidang	utama	
di	 mana	 inovasi	 berbasis	 mikroorganisme	 mulai	
menawarkan	 solusi	 nyata	 bagi	 masa	 depan	 yang	
berkelanjutan.	 Dengan	mengelompokkan	 berbagai	 proses	
mikroorganisme	 ke	 dalam	 “tujuh	 kategori	 besar”,	 dapat	
diidentifikasi	 berbagai	 sinergi	 yang	 menunjukkan	
bagaimana	 kemajuan	 teknologi	 mikroorganisme	 mampu	
mempercepat	 pencapaian	 berbagai	 tujuan	 global	 secara	
bersamaan.	 Melalui	 peninjauan	 dan	 penekanan	 kembali	
terhadap	 peran	 esensial	 mikroorganisme	 dalam	
mendukung	 SDGs,	 kita	 bisa	 berharap	 keberadaan	
mikroorganisme	 dapat	 dipertimbangkan	 secara	 lebih	
eksplisit	 dalam	 perencanaan	 keberlanjutan	 global	 serta	
dalam	penyusunan	kebijakan	internasional.	 	
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BAB	10	
MIKROORGANISME	DALAM	
BIDANG	KESEHATAN	DAN	

PANGAN	FUNGSIONAL	
	
	

	
Seperti	 yang	 telah	 diuraikan	 pada	 bagian	 lain	 dari	

buku	 ini,	 peran	mikroorganisme	 telah	menyentuh	hampir	
seluruh	bidang	kehidupan	manusia	(Carmona-Gutierrez	et	
al.,	2022).	Khusus	pada	bidang	kesehatan	dan	pangan,	peran	
tersebut	bersifat	sangat	erat	dan	terkait	secara	langsung.		

Sejak	ratusan	bahkan	ribuan	tahun	yang	lalu,	manusia	
sudah	menyadari	keberadaan	suatu	 faktor	 tak	kasat	mata	
yang	 mempengaruhi	 kesehatan	 tubuhnya.	 Di	 masa	 lalu,	
faktor	 tersebut	 belum	 terdefinisi	 dengan	 baik.	 Baru	 pada	
beberapa	abad	terakhir,	para	ahli	berhasil	mengidentifikasi	
wujud	 faktor	 tersebut	 kemudian	 mendefinisikannya	
sebagai	 suatu	 makhluk	 mikroskopis	 yang	 disebut	
mikroorganisme	 (Sidebottom	 2023).	 Perkembangan	
teknologi	yang	semakin	pesat,	 lambat	laun	juga	memantik	
pendalaman	yang	lebih	jauh	untuk	beberapa	aspek	kunci	di	
dunia	 kesehatan.	 Aspek-aspek	 tersebut	 meliputi	
mekanisme	infeksi	patogen,	penyebaran	penyakit	menular,	
kemunculan	penyakit	 tidak	menular,	microbiota-gut-brain	
axis,	 dan	 aspek-aspek	 lain	 yang	 memuat	 andil	 mikrob	 di	
dalamnya	(Alsulimani	et	al.,	2024).		

Pendalaman	 tidak	berhenti	 hanya	pada	 efek	negatif	
yang	 ditimbulkan	 mikroorganisme.	 Sebaliknya,	 peneliti	
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justru	 mengidentifikasi	 potensi	 besar	 mikroorganisme	
sebagai	 agen	 penunjang	 kesehatan	 manusia.	 Pada	 tahun	
1940-an	–	1960-an,	penemuan	dan	komersialiasi	antibiotik	
menjadi	 salah	 satu	 tonggak	 terbesar	 yang	 menopang	
perubahan	cara	pandang	tersebut	(Hutchings	et	al.,	2019).	

Setelah	 titik	 itu	 berlalu,	 level	 pemanfaatan	 mikrob	
tetap	 terjaga	 bahkan	 meningkat.	 Saat	 ini,	 peneliti	 tidak	
hanya	 fokus	 pada	 penggunaan	 mikrob	 sebagai	 sumber	
bahan	 obat-obatan,	 namun	 juga	 fokus	 pada	 pemanfaatan	
mikrob	 sebagai	 agen	 potensial	 untuk	 produksi	 bahan	
pangan	 fungsional	 (Vermelho	 et	 al.,	 2025).	 Pangan	
fungsional,	 seperti	 makanan	 fermentasi,	 telah	 banyak	
dilaporkan	 mampu	 mempengaruhi	 banyak	 aspek	 dalam	
pertumbuhan	dan	perkembangan	manusia.	Oleh	karena	itu,	
pengembangan	 industri	 pangan	 fungsional	 yang	 ditopang	
oleh	 berbagai	 jenis	 mikroorganisme	 dapat	 menjadi	 jalan	
yang	 tepat	untuk	mewujudkan	 level	kesehatan	yang	 lebih	
tinggi	 di	 tengah-tengah	 masyarakat	 (Leeuwendaal	 et	 al.,	
2022).			

	
1. Peran	 Mikroorganisme	 Dalam	 Bidang	
Kesehatan	

a. Kemunculan	Penyakit	Menular	 (Infectious	Disease/	
Communicable	Disease)	
Penyakit	menular	 adalah	 penyakit	 yang	 disebabkan	

oleh	 mikroorganisme	 patogen,	 mencakup	 bakteri,	 virus,	
parasit,	 dan	 fungi,	 yang	 dapat	menyebar	 secara	 langsung	
maupun	tidak	langsung	dari	satu	inang	ke	inang	yang	lain	
(Falodun	 et	 al.,	 2025).	 Dalam	 catatan	 sejarah,	 peristiwa-
peristiwa	 besar	 seperti	 epidemi	 atau	 pandemi	 yang	
disebabkan	 oleh	 patogen	 tertentu	 telah	 terjadi	 beberapa	
kali.	 Peristiwa-peristiwa	 tersebut	 menunjukkan	 bahwa	
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interaksi	 mikroorganisme	 patogen	 dan	 manusia	 dalam	
bentuk	 penyakit	 menular	 telah	 terjadi	 jauh	 sebelum	
perkembangan	 ilmu	medis	 seperti	 yang	 tersedia	 saat	 ini.	
Dalam	 publikasinya,	 Sakai	 &	 Morimoto	 (2022)	
mengelompokkan	 perkembangan	 ilmu	 medis	 atau	
kesehatan	 menjadi	 lima	 fase,	 yaitu	 Western	 Classic	
Medicine	 (zaman	kuno	–	abad	ke-15),	 	Traditional	Classic	
Medicine	(abad	ke-16	–	abad	ke-18),	Early	Modern	Medicine	
(abad	ke-19),	Late	Modern	Medicine	(1900	–	1980-an),	dan	
Exact	 Medicine	 (1990-an	 –	 sekarang).	 Pada	 setiap	 fase	
terdapat	 kemunculan	 penyakit	 infeksi	 skala	 besar	 yang	
disebabkan	 oleh	mikrob,	 seperti	 Plague	 of	 Athens	 (tahun	
429	 SM,	 diduga	 disebabkan	 oleh	 bakteri	 Rickettsia	
prowazekii	 atau	 sejenis	 virus	 cacar),	 Antonine	 Plague	
(tahun	 165,	 diduga	 disebabkan	 oleh	 sejenis	 virus	 cacar),	
Plague	 of	 Justinian	 (tahun	 541,	 diduga	 disebabkan	 oleh	
bakteri	 Yersinia	 pestis),	 Black	 Death	 (tahun	 1347,	
disebabkan	 oleh	 bakteri	 Yersinia	 pestis),	 Syphilis	 (tahun	
1494,	 disebabkan	 oleh	 bakteri	 Treponema	 pallidum),	
Cholera	 (tahun	 1817,	 disebabkan	 oleh	 bakteri	 Vibrio	
cholerae),	Spanish	Flu	(tahun	1918,	disebabkan	oleh	virus	
H1N1),	dan	COVID-19	(tahun	2019,	disebabkan	oleh	virus	
SARS-CoV-2).		

	
b. Penemuan	 Antibiotik	 sebagai	 Pilar	 Besar	 dalam	
Penanganan	Penyakit	Menular	
Frekuensi	kemunculan	penyakit	menular	yang	tinggi	

memaksa	 akselerasi	 dalam	 penemuan	 obat-obatan	 yang	
efektif	 melawan	 mikroorganisme	 patogen.	 Menariknya,	
salah	 satu	 sumber	 obat-obatan	 paling	 potensial	 justru	
berasal	dari	mikroorganisme	itu	sendiri.	Salah	satu	tonggak	
sejarah	yang	mengukuhkan	peran	penting	mikrob	sebagai	
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sumber	obat-obatan	adalah	penemuan	antibiotik	penisilin	
yang	 berasal	 dari	 cendawan	 Penicillium	 notatum	 oleh	
Alexander	Fleming	pada	tahun	1928	(Chhabra	et	al.,	2024).	
Penemuan	beliau	berhasil	menjadi	titik	balik	dalam	sejarah	
dunia	 kesehatan,	 khususnya	 dalam	 penurunan	 angka	
kematian	 akibat	 infeksi	 mikroorganisme.	 Sebagai	
gambaran,	 sebelum	 kehadiran	 antibiotik,	 1	 dari	 20	 anak	
meninggal	sebelum	berumur	satu	tahun,	sedangkan	setelah	
antibiotik	ditemukan,	rasio	tersebut	turun	drastis	menjadi	
sekitar	 3,5	 kematian	 setiap	 1000	 kelahiran	 (Tan	 &	
Tatsumura	2015).		

Penemuan	 bersejarah	 Fleming	 kemudian	 berperan	
besar	dalam	mengintensifkan	riset	mengenai	antibiotik	dan	
antimikroba	 secara	 umum.	 Hasilnya,	 banyak	 penemuan	
antibiotik	efektif	pada	periode	1940-an	–	1960-an	yang	juga	
dikenal	 sebagai	 era	 keemasan	 penemuan	 antibiotik	 (The	
Golden	Age	of	Antibiotics)	(Hutchings	et	al.,	2019).	Nama,	
sumber,	 dan	 target	 molekuler	 beberapa	 antibiotik	 yang	
ditemukan	 pada	 era	 tersebut	 ditampilkan	 pada	 (Tabel	
10.1).	
	
Tabel	4.	Nama,	sumber,	dan	target	molekuler	beberapa	

antibiotik	yang	ditemukan	pada	era	keemasan	
antibiotik	tahun	1940-an	–	1960-an	

Nama	
Antibiotik	

Mikrob	
Asal	 Target	Molekuler	

Kanamisin	A	 Streptomyces	
kanamyceticus	

Subunit	30S	ribosom	

Tetrasiklin	 Streptomyces	
aureofaciens	

Subunit	30S	ribosom	

Kloramfenikol	 Streptomyces	
venezuelae	

Subunit	50S	ribosom	

Eritromisin	 Saccharopolyspora	
erythraea	

Subunit	50S	ribosom	

Gramicidin	A	 Bacillus																							
brevis	

Struktur	dinding	sel	
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Basitrasin	A	 Bacillus																		
subtilis	

Sintesis		dinding	sel	

Colistin	 Paenibacillus	
polymyxa	

Struktur	membran	sel	

Vancomycin	 Amycolatopsis	
orientalis	

Sintesis		dinding	sel	

Asam	Fusidat	 Fusidium	
coccineum	

Sintesis		protein	

Fosfomycin	 Streptomyces	
fradiae	

Sintesis		dinding	sel	

Sumber:	Hutchings	et	al.,	(2019).	
	

c. Ancaman	Resistansi	Antimikroba	
Pasca	 era	 keemasannya,	 penemuan	 antibiotik	

mengalami	 penurunan	 drastis.	 Kekeringan	 dalam	 “pipa”	
produksi	 antibiotik	 tersebut	 juga	 terasa	 lebih	
mengkhawatirkan	 dengan	 kemunculan	 berbagai	 jenis	
patogen	resistan	yang	semakin	banyak	dan	semakin	kuat.	
Saat	 ini,	 dunia	 sekali	 lagi	 berada	 dalam	 ancaman	 besar	
eskalasi	penyakit	infeksi	(Iskandar	et	al.,	2022).		

Berdasarkan	 definisi,	 resistansi	 antimikroba	 adalah	
kondisi	 ketika	 mikroorganisme	 seperti	 bakteri,	 fungi,	
parasit,	dan	virus	menjalani	suatu	proses	perubahan	yang	
membuatnya	kebal	terhadap	berbagai	senyawa	yang	biasa	
digunakan	 untuk	 membunuhnya	 (Ahmed	 et	 al.,	 2024).	
Walaupun	 sering	 diistilahkan	 sebagai	 “pandemi	 senyap”	
(silent	 pandemic),	 urgensi	 penanganan	 resistansi	
antimikroba	 tetap	 tergambar	 jelas	 dari	 jumlah	 angka	
kematian	yang	terus	meningkat.	Pada	tahun	2019,	terdapat	
sekitar	 1,27	 juta	 kematian	 akibat	 resistansi	 antimikroba,	
kemudian	naik	menjadi	5	 juta	kematian	pada	tahun	2022,	
dan	 diperkirakan	 dapat	 mencapai	 angka	 yang	 fantastis	
yaitu	10	juta	kematian	pada	tahun	2050	(Salam	et	al.,	2023).		

Jenis	mikrob	 yang	 kebal	 tidak	 hanya	 satu	 atau	 dua,	
namun	 sangat	 beragam	 dan	 dinamis.	 Berdasarkan	 daftar	
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bakteri	 patogen	 prioritas	 yang	 dikeluarkan	 oleh	 World	
Health	 Organization	 (WHO)	 pada	 tahun	 2024,	 terdapat	
berbagai	 jenis	 patogen	 yang	 perlu	 ditangani	 segera.	
Patogen-patogen	 tersebut	 dikelompokkan	 menjadi	 tiga	
kategori	berdasarkan	urgensi	penanganannya	yaitu	Critical	
Priority,	 High	 Priority,	 dan	 Medium	 Priority	 (Sati	 et	 al.,	
2025).	 Spesies	 bakteri	 untuk	 setiap	 kategori	 ditampilkan	
pada	Tabel	5.	

	
Tabel	5.	Kategori	patogen	dalam	daftar	bakteri	patogen	

prioritas	yang	dikeluarkan	oleh	WHO	pada	
tahun	2024	

Kategori	 Jenis	Bakteri	
Critical	Priority	 Acinetobacter	baumannii,	carbapenem-resistant	

Enterobacterales,	 third-generation	 cephalosporin-
resistant	
Enterobacterales,	carbapenem-resistant	
Mycobacterium	tuberculosis,	rifampicin-resistant	

High	Priority	 Salmonella	 enterica	 serotype	 Typhi,	
fluoroquinolone-resistant	
Shigella	spp.,	fluoroquinolone-resistant	
Enterococcus	faecium,	vancomycin-resistant	
Pseudomonas	aeruginosa,	carbapenem-resistant	
non-typhoidal	Salmonella,	fluoroquinolone-resistant	
Neisseria	 gonorrhoeae,	 third-generation	
cephalosporin	 resistant	 dan/atau	 fluoroquinolone-
resistant	
Staphylococcus	aureus,	methicillin-resistant	

Medium	
Priority	

Group	A	streptococci,	macrolide-resistant	
Streptococcus	pneumoniae,	macrolide-resistant	
Haemophilus	influenzae,	ampicillin-resistant	
Group	B	streptococci,	penicillin-resistant	

Sumber:	Sati	et	al.,	(2025).	
	

Terdapat	 banyak	 faktor	 yang	 mendorong	
kemunculan	resistansi	antimikroba.	Secara	umum,	 faktor-
faktor	tersebut	dapat	dibagi	menjadi	empat	kategori	yaitu	
faktor	 lingkungan	 (masalah	 kepadatan	 penduduk,	
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penyebaran	orang	yang	lebih	cepat	akibat	kemajuan	moda	
transportasi	 massal,	 sanitasi	 yang	 buruk,	 program	
pengendalian	 infeksi	 yang	 tidak	 efektif,	 serta	penggunaan	
antibiotik	yang	berlebihan	di	sektor	pertanian),	faktor	yang	
berhubungan	 dengan	 obat-obatan	 (obat	 palsu,	 obat	 yang	
tidak	 memenuhi	 standar,	 serta	 ketersediaan	 obat	 untuk	
dibeli	 secara	 bebas	 tanpa	 resep	 dokter),	 faktor	 yang	
berkaitan	 dengan	 pasien	 (rendahnya	 tingkat	 kepatuhan	
pada	 aturan,	 kemiskinan,	 kurangnya	 pendidikan,	
memaksakan	 upaya	 pengobatan	 mandiri,	 serta	
miskonsepsi),	 dan	 faktor	 yang	 berkaitan	 dengan	 dokter	
atau	 tenaga	 medis	 (pemberian	 resep	 yang	 tidak	 tepat,	
takaran	 yang	 tidak	 sesuai,	 serta	 kurangnya	 pengetahuan	
dan	 pelatihan	 terhadap	 informasi	 dan	 teknik	 terkini)	
(Abushaheen	et	al.,	2020;	Reygaert	2018).		

Dengan	 memperhatikan	 faktor-faktor	 yang	 telah	
disebutkan	di	atas,	World	Health	Assembly	 (WHA)	sebagai	
badan	 pengambil	 keputusan	 tertinggi	 di	 WHO,	 telah	
mencanangkan	 lima	 rencana	 aksi	 strategis	 untuk	
memerangi	 resistensi	 antimikroba.	 Rencana	 tersebut	
meliputi	 beberapa	 langkah-langkah	 sebagai	 berikut,	 (1)	
meningkatkan	 kesadaran	 dan	 pemahaman	 tentang	
resistensi	 antimikroba;	 (2)	 memperkuat	 pengetahuan	
melalui	 pemantauan	 dan	 penelitian	 dalam	 upaya	
memerangi	infeksi	melalui	berbagai	langkah	pengendalian;	
(3)	 mengimplementasikan	 praktik	 sanitasi,	 higiene,	 dan	
langkah-langkah	 pencegahan	 infeksi	 yang	 efektif;	 (4)	
mengoptimalkan	 penggunaan	 antimikroba	 dalam	 bidang	
kesehatan	 manusia	 dan	 hewan;	 serta	 (5)	 mendorong	
investasi	berkelanjutan	dalam	pengembangan	obat-obatan	
baru,	 alat	 diagnostik,	 dan	 vaksin	 (Salam	 et	 al.,	 2023).	
Pendekatan-pendekatan	 tersebut	 hendaknya	 dipahami,	
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diupayakan,	 dan	 dipraktikkan	 secara	 menyeluruh	 oleh	
semua	 pihak	 dalam	 rangka	menekan	 dampak	mematikan	
resistansi	 antimikroba	 saat	 ini	 dan	 di	 masa	 yang	 akan	
datang.		
	
d. Hubungan	 antara	 Pemanfaatan	 Antibiotik	 yang	
Salah	dengan	Kemunculan	Penyakit	Tidak	Menular	
(Non-Communicable	Disease)	
Penyakit	 tidak	 menular	 adalah	 jenis-jenis	 penyakit	

yang	dicirikan	dengan	sifat	tidak	menular	dari	satu	orang	ke	
orang	lain,	memiliki	banyak	faktor	resiko,	memiliki	periode	
laten	dan	masa	sakit	yang	panjang,	menyebabkan	gangguan	
fungsi	 tubuh	 atau	 kecacatan,	 serta	 seringkali	 tidak	 dapat	
disembuhkan.	 Kelompok	 penyakit	 ini	 bertanggung	 jawab	
untuk	74%	kematian	setiap	tahun	secara	global	(sekitar	41	
juta	 jiwa).	 Beberapa	 jenis	 penyakit	 tidak	menular	 dengan	
jumlah	 angka	 kematian	 tertinggi	 adalah	 penyakit	
kardiovaskular	(17,9	juta	kematian	per	tahun),	kanker	(9,3	
juta	kematian	per	tahun),	penyakit	pernafasan	kronis	(4,1	
juta	 kematian	 per	 tahun),	 dan	 diabetes	 mellitus	 (2	 juta	
kematian	per	tahun)	(Piovani	et	al.,	2022).	

Peran	 antibiotik	 dalam	 kemunculan	 penyakit	 tidak	
menular	 berkaitan	 erat	 dengan	 fenomena	 disbiosis.	
Disbiosis	 adalah	 ketidakseimbangan	 komposisi	
mikroorganisme	di	dalam	tubuh,	terutama	usus	(Shen	et	al.,	
2025).	 Kesalahan	 penggunaan	 antibiotik	 baik	 pada	 jenis	
maupun	 dosis	 dapat	 berpengaruh	 besar	 pada	 tingkat	
diversitas	 dan	 kelimpahan	 taksa	 mikrob	 di	 dalam	 tubuh.	
Berdasarkan	 banyak	 penelitian,	 	 ternyata	 diversitas	 dan	
kelimpahan	 tersebut	 merupakan	 faktor	 kunci	 dalam	
pengaturan	 berbagai	 mekanisme	 penting	 di	 dalam	 tubuh	
seperti	 regulasi	 sistem	 imun,	 penyerapan	 nutrisi,	 dan	
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metabolisme	energi	(Takeuchi	et	al.,	2022).	Gangguan	pada	
mekanisme-mekanisme	 tersebut	 dapat	 berimbas	 pada	
inflamasi	(peradangan),	perubahan	produksi	metabolit,	dan	
kemunculan	 berbagai	 penyakit	 tidak	 menular	 seperti	
Inflammatory	Bowel	Disease	(IBD),	obesitas,	diabetes	tipe	1	
dan	2,	autisme,	dan	kanker	saluran	pencernaan	(Degruttola	
et	al.,	2016;	Lin	et	al.,	2020;	Pane	et	al.,	2022).		

Saat	 ini,	 peneliti	 telah	memetakan	hubungan	antara	
fluktuasi	komposisi	mikrobiota	usus	dengan	kemungkinan	
penyakit	yang	dapat	ditimbulkan.	Pengetahuan	tentang	hal	
ini	 dapat	 mempermudah	 deteksi	 dan	 diagnosis	 penyakit	
sekaligus	mempermudah	upaya	restorasi	mikrobiota	usus	
(Madhogaria	 et	 al.,	 2022).	 Beberapa	 contoh	 dinamika	
komposisi	mikrobiota	usus	pada	penderita	penyakit	 tidak	
menular	ditampilkan	pada	(Tabel	10.3).	
	
Tabel	 6.	 Efek	 dinamika	 mikrobiota	 usus	 pada	

kemunculan	berbagai	penyakit	
Penyakit	 Bakteri	Berkurang	 Bakteri	Bertambah	
Obesitas	 Bacteroidetes	 ↓,	

Methanobrevibacter	
smithii	↓	

Enterobacteria	 ↑,	
Ruminococcus		gnavus	↑	

Diabetes	
Tipe	1	

Lactobacillus	 ↓,	
Bifidobacterium	 ↓,	
Blautia	 coccoides	 ↓,	
Eubacterium	 rectal	 ↓,	
Prevotella	↓,	Firmicutes	↓	

Clostridium	 ↑,	 Bacteroides	
↑,	Veillonella	↑	

Diabetes	
Tipe	2	

Firmicutes	↓,	Clostridia	↓,	
Lactobacillus	 ↓,	
Eubacterium	rectale	↓	

Rasio	 Bacteroides	 dan	
Prevotella	 ↑,	
Clostridiacocoides	 ↑,	
Betaproteo	 bacteria	 ↑,	
Rasio	 Bacteroidetes	 dan	
Firmicutes	↑	

Penyakit	
Kardio-
vaskular	

-	 Clostridium	 ↑,	
Lactobacillales	 ↑,	
Enterobacteriaceae	 spp.	 ↑,	
Chryseomonas	 ↑,	
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Helicobacter	 ↑,	 Firmicutes	
↑,	Bacteroides	↑	

Kanker	
Kolorek-
tal	

Prevotella	 ↓,	
Ruminococcus	 spp.	 ↓,	
Pseudobutyrivibrio	
ruminis	↓	

Acidaminobacter	 ↑,	
Phascolacto-bacterium	 ↑,	
Citrobacter	farmer	↑	

Sumber:	Madhogaria	et	al.	(2022)	
	
2. Peran	 Mikroorganisme	 Dalam	 Bidang	 Pangan	
Fungsional		

a. Makanan	Fermentasi	sebagai	Pangan	Fungsional	
Pangan	 fungsional	 adalah	 jenis	 makanan	 yang	

menawarkan	berbagai	manfaat	diluar	standar	nutrisi	dasar	
(Marcìa-Fuentes	et	al.,	2026).	Diantara	banyak	jenis	pangan	
fungsional,	makanan	fermentasi	muncul	sebagai	salah	satu	
kandidat	 potensial	 dalam	 mendukung	 fungsi-fungsi	
kesehatan.	 Makanan	 fermentasi	 mengandung	 berbagai	
mikroorganisme	 aktif	 (probiotik)	 yang	 efektif	 dalam	
mengembalikan	 diversitas	 mikrob	 dalam	 usus,	
menyediakan	 metabolit	 bermanfaat,	 meningkatkan	
kekuatan	 lapisan	 usus,	 dan	memberikan	 pengaruh	 positif	
terhadap	 banyak	 penyakit	 kronis	 (Wastyk	 et	 al.,	 2021).	
Selain	 memiliki	 banyak	 dampak	 positif	 pada	 kesehatan,	
keunggulan	 lain	 dari	 makanan	 fermentasi	 adalah	
ketersediaannya	 yang	 luas.	 Berbagai	 jenis	 makanan	
fermentasi	 tersedia	 di	 seluruh	 penjuru	 dunia	 dan	 telah	
dikonsumsi	 dalam	 rentang	 waktu	 yang	 sangat	 panjang	
(Park	 &	 Mannaa	 2025).	 Beberapa	 contoh	 makanan	
fermentasi,	 mikrob	 penyusun	 dominan,	 dan	 manfaat	
kesehatannya	ditampilkan	pada	Tabel	10.4			
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Tabel	 7.	 Beberapa	 jenis	makanan	 fermentasi,	mikrob	
penyusun	 dominan,	 dan	 manfaat	
kesehatannya	

Makanan	
Fermentasi	 Mikrob	Dominan	 Manfaat	Kesehatan	

Yogurt	 Lactobacillus,	
Bifidobacterium	

Meningkatkan	
pencernaan	 laktosa,	
meningkatkan	 integritas	
lapisan	pelindung	usus	

Miso	 Aspergillus	 oryzae,	
Tetragenococcus	

Mengandung	 senyawa	
antioksidan,	 mendukung	
kesehatan	
kardiovaskular	

Kimchi	 Lactobacillus	
plantarum,	
Leuconostoc	

Mengandung	 senyawa	
antiinflamasi,	
meningkatkan	
pencernaan	serat	

Kefir	 Lactococcus,	
Saccharomyces,	
Acetobacter	

Meningkatkan	 imunitas,	
memodulasi	 mikrobiota,	
mendukung	pencernaan	

Sauerkraut	 Leuconostoc,	
Lactobacillus	

Menghambat	
pertumbuhan	 patogen,	
mendukung	 motilitas	
saluran	pencernaan	

Tempe	 Rhizopus	spp.	 Mengandung	 senyawa	
anti-inflamasi	 dan		
antioksidan,	 mendukung	
pertumbuhan	mikrobiota	
usus		

Sumber:	Park	dan	Mannaa	(2025)	
	
b. Tempe	sebagai	Makanan	Fermentasi	Asli	Indonesia	

Tempe	 merupakan	 bahan	 makanan	 yang	 sangat	
umum	dikonsumsi	oleh	orang	Indonesia.	Tempe	dibuat	dari	
kacang	kedelai	yang	difermentasi	oleh	cendawan	Rhizopus	
spp.	(Kadar	et	al.,	2020).	Secara	umum,	proses	pengolahan	
tempe	 dari	 kacang	 kedelai	 meliputi	 tahap	 perebusan,	
pembilasan,	 dan	 pengeringan	 kacang	 kedelai,	 kemudian	
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diakhiri	 dengan	 penambahan	 starter	 cendawan	 Rhizopus	
spp.	(Mukhoyaroh	et	al.,	2015).			

Pengetahuan	 masyarakat	 mengenai	 manfaat	
kesehatan	 tempe	 belum	 seluas	 tingkat	 konsumsinya.	
Padahal,	 pengetahuan	 rinci	 mengenai	 manfaat	 tersebut	
dapat	 meningkatkan	 tingkat	 konsumsi	 tempe	 dan	
memperdalaman	potensi	pengembangan	tempe	yang	lebih	
berkualitas.	 Secara	 umum,	 manfaat	 tempe	 dapat	 dibagi	
menjadi	 dua	 aspek	 utama	 yaitu	 pada	 aspek	 pengaturan	
komposisi	mikrobiota	usus	dan	aspek	penyediaan	beragam	
senyawa	bioaktif.	

Pada	 aspek	 pengaturan	 komposisi	mikrobiota	 usus,	
peran	 tempe	 berkaitan	 dengan	 kemampuannya	
menyediakan	 probiotik	 (mikroorganisme	 yang	
memberikan	 manfaat	 kesehatan,	 terutama	 meningkatkan	
kesehatan	pencernaan,	sistem	imun,	dan	menyeimbangkan	
mikrobioma	usus),	prebiotik	(jenis	serat	pangan	yang	tidak	
dapat	 dicerna	 oleh	 tubuh	 manusia,	 berfungsi	 sebagai	
makanan	 utama	 bagi	 bakteri	 baik	 (probiotik)	 di	 dalam	
usus),	 dan	 biogenik	 (zat	 atau	 senyawa	 tertetu	 yang	
dihasilkan	 oleh	 organisme	 hidup).	 Ketiga	 unsur	 tersebut	
berperan	langsung	dalam	mempengaruhi	jenis	mikrobiota	
usus,	 untuk	 selanjutnya	 mempengaruhi	 level	 kesehatan	
tubuh	(Maldonado	Galdeano	et	al.,	2015).	Sebuah	penelitian	
oleh	 Chen	 et	 al.,	 (2021)	 melaporkan	 bahwa	 pemberian	
pakan	 tempe	 pada	 zebrafish	 sebagai	 hewan	 model	 dapat	
meningkatkan	 jumlah	 Aktinobakteri	 hingga	 sepuluh	 kali	
lipat	 (terutama	 spesies	 Bifidobacterium	 adolescentis).	
Kenaikan	 tersebut	 juga	 diiringi	 oleh	 penurunan	 jumlah	
kelompok	 Proteobakteri	 termasuk	Escherichia	 coli.	 Selain	
perubahan	 komposisi	 mikrobiota,	 laporan	 ini	 juga	
mengungkap	peran	 tempe	dalam	peningkatan	 level	brain-
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derived	 neurotrophic	 factor	 (BDNF)	 pada	 zebrafish.	 BDNF	
sendiri	adalah	protein	yang	sering	dijuluki	sebagai	“pupuk	
otak”	 karena	 berperan	 penting	 dalam	 merangsang	
pertumbuhan,	 menjaga	 kelangsungan	 hidup,	 dan	
meningkatkan	 plastisitas	 sel-sel	 saraf	 yang	 ada	 di	 otak	
(Wurzelmann	et	al.,	2017).			 	

Sementara	 itu,	 pada	 aspek	 penyediaan	 senyawa	
bioaktif,	 tempe	dapat	berperan	sebagai	penyedia	senyawa	
antidiabetes,	 antikanker,	 dan	 pemacu	 fungsi	 kognitif.	
Diabetes	adalah	jenis	penyakit	tidak	menular	yang	memiliki	
persebaran	 penderita	 cukup	 besar	 di	 dunia.	 Badan	
Kesehatan	Dunia	melaporkan	bahwa	 ada	 sekitar	 422	 juta	
orang	 yang	 tercatat	 sebagai	 penderita	 diabetes	 dengan	
angka	kematian	sekitar	1,5	juta	orang	setiap	tahun	(Teoh	et	
al.,	 2024).	 Pada	 dasarnya,	 diabetes	 dicirikan	 dengan	
kandungan	 glukosa	 dalam	 darah	 yang	 tinggi	 akibat	
kekurangan	 produksi	 insulin	 atau	 penurunan	 sensitifitas	
terhadap	 insulin	 (Arreola	 et	 al.,	 2022;	Wolosowicz	 et	 al.,	
2020).	 Pilihan	 jenis	 dan	 kebiasaan	 makan	 dapat	
menurunkan	 resiko	 diabetes,	 khususnya	 diabetes	melitus	
tipe	 2	 yang	 disebabkan	 oleh	 penurunan	 sensitifitas	
terhadap	 insulin.	 Tempe	 menjadi	 bahan	 makanan	 yang	
tepat	untuk	tujuan	tersebut.	Pada	proses	fermentasi	tempe,	
terjadi	kenaikan	kandungan	isoflavones	disertai	penurunan	
kandungan	pati	dan	lemak	(Harahap	et	al.,	2025).	Konsumsi	
tempe	 dengan	 karakteristik	 tersebut,	 dapat	 berimplikasi	
positif	 pada	 tubuh	 penderita	 diabetes	 dengan	 terjadinya	
penurunan	 kandungan	 glukosa	 dalam	 darah,	 penurunan	
berat	badan,	dan	penurunan	total	kolesterol	(Huang	et	al.,	
2018;	Kiswanto	&	Astuti	2025;	Putri	et	al.,	2024).				

Disisi	lain,	kanker	adalah	salah	satu	penyakit	dengan	
tingkat	 mortalitas	 tertinggi	 di	 dunia.	 Pada	 tahun	 2022,	
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terdapat	sekitar	20	 juta	kasus	kanker	baru,	dengan	angka	
kematian	 mencapai	 9,7	 juta	 jiwa	 (Bray	 et	 al.,	 2024).	
Kemunculan	 kanker	 dapat	 dicegah	 dengan	 banyak	 cara,	
salah	 satunya	 konsumsi	 makanan	 yang	 mengandung	
senyawa	antikanker.	Seperti	yang	telah	disampaikan,	tempe	
mengandung	 isoflavones.	 Selain	 sebagai	 antidiabetes,	
kelompok	 senyawa	 isoflavones	 dalam	 tempe	 seperti	
genistein	 dan	 daidzein	 juga	 dilaporkan	 memiliki	
kemampuan	 mencegah	 dan	 membunuh	 pertumbuhan	 sel	
kanker.	 Kedua	 senyawa	 tersebut	 diketahui	 memiliki	
kemampuan	 dalam	 menghambat	 proliferasi	 sel	 kanker,	
menekan	 aktivitas	 angiogenesis,	 dan	 menginduksi	
apoptosis	 sel	 kanker	 (Nurkolis	 et	 al.,	 2022;	Tamam	et	 al.,	
2019).	 Kemampuan-kemampuan	 tersebut	 telah	 terbukti	
berdasarkan	pengujian	terhadap	sel	kanker	MCF-7	(kanker	
payudara)	dan	sel	kanker	HO-8910	(kanker	ovarium)	(Chen	
et	al.,	2003;	El-Shazly	et	al.,	2022).			

Setelah	 antidiabetes	 dan	 antikanker,	 peran	 tempe	
dalam	 meningkatkan	 fungsi	 kognitif	 juga	 tidak	 bisa	
diabaikan.	 Fungsi	 kognitif	 adalah	 istilah	 yang	 dipakai	
menggambarkan	 kemampuan	 dasar	 manusia	 dalam	
berbagai	 hal	 seperti	 konsentrasi,	 memori,	 pembelajaran,	
fungsi	motorik,	 fungsi	 eksekutif,	dan	bahasa.	Kemampuan	
ini	 dibutuhkan	 agar	 manusia	 mampu	 mempersepsikan	
keadaan	 sekitar,	 membuat	 keputusan,	 dan	 melakukan	
pekerjaan	dari	tingkat	yang	sederhana	hingga	yang	sangat	
rumit	 (Bufano	 et	 al.,	 2024).	 Peningkatan	 kemampuan	
kognitif	didukung	oleh	beberapa	senyawa	bioaktif	terutama	
antioksidan.	 Pada	 tempe,	 terdapat	 beberapa	 metabolit	
sekunder	 seperti	 vitamin	 B2,	 vitamin	 B12,	 dan	 gamma-
amino	 butyric	 acid	 (GABA)	 dapat	 berfungsi	 sebagai	
antioksidan.	 Metabolit	 tersebut,	 khususnya	 GABA,	
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dilaporkan	 memiliki	 asosiasi	 kuat	 dengan	 level	 kognitif	
seseorang	 (Ayuningtyas	 et	 al.,	 2019).	 Sebuah	 penelitian	
mengenai	 kemampuan	 tempe	 dalam	 mempengaruhi	
kemampuan	kognitif	juga	telah	dilakukan	oleh	Handajani	et	
al.,	 (2022).	 Mereka	 menemukan	 bahwa	 aspek-aspek	
kognitif	 seperti	 fungsi	 memori,	 bahasa,	 dan	 visuospatial	
dari	beberapa	lansia	meningkat	pasca	pemberian	probiotik	
berupa	bakteri	Lactobacillus	fermentum	yang	diisolasi	dari	
tempe.			

Peran	 mikroorganisme	 sangat	 vital	 dalam	 bidang	
kesehatan	dan	pangan	 fungsional.	Peran	 tersebut,	berikut	
dengan	 penemuan	 dan	 pengembangan	 ilmu	 pengetahuan	
yang	sedang	dan	akan	dilakukan	adalah	potensi	besar	untuk	
menyelamatkan	 dan	 meningkatkan	 level	 kehidupan	
manusia.	Penelitian	lanjutan	tentang	hal	ini	perlu	didorong,	
agar	tidak	hanya	menjadi	narasi	di	atas	kertas	namun	bisa	
dirasakan	langsung	oleh	masyarakat	luas.				
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