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Pimpinan sidang dan hadirin yang saya hormati,

Indonesia  dikenal sebagai salah satu negara dengan
keanekaragaman hayati (biodiversitas) tertinggi di dunia. Kekayaan
alam yang terbentang dari Sabang sampai Merauke, berupa flora, fauna,
dan mikroorganisme menunjukkan potensi yang luar biasa sebagai
sumber daya hayati yang dapat dikembangkan dalam bioteknologi.
Berbagai spesies tumbuhan obat dan pangan lokal, hasil laut yang
melimpah, serta mikroba endemik, masih minim dieksplorasi, sehingga
menjadikan Indonesia sebagai laboratorium alam terbesar di dunia.

Pemanfaatan sumber daya hayati di Indonesia masih terbatas dan
umumnya bersifat konvensional. Ada kemungkinan spesies di bumi ini
telah punah sebelum sempat dikaji secara ilmiah karena berbagai faktor,
seperti hilangnya habitat akibat deforestasi dan pembangunan,
perubahan iklim yang cepat, eksploitasi berlebihan, kurangnya
penelitian dan dokumentasi ilmiah, masuknya spesies asing yang
invasif, serta polusi lingkungan (Sage, 2019). Akibatnya, potensi
biologis yang mungkin sangat berguna dalam pengembangan
bioprospeksi dan bioteknologi untuk bidang pertanian, kesehatan,
lingkungan, dan industri belum sempat dimanfaatkan. Kondisi ini
menunjukkan pentingnya upaya pelestarian biodiversitas dan
percepatan riset bioprospeksi sebelum lebih banyak spesies hilang
secara permanen.

Dalam konteks global, upaya pelestarian dan pemanfaatan
sumber daya hayati secara berkelanjutan sangat sejalan dengan
Sustainable Development Goals (SDGs), khususnya tujuan ke-14 (Life
below water) dan ke-15 (Life on Land), yang menekankan pentingnya
melindungi, merestorasi, dan mendukung penggunaan ekosistem
perairan dan daratan secara berkelanjutan, serta mencegah kepunahan
spesies. Selain itu, pemanfaatan bioteknologi dan riset biokimia
molekuler juga berkontribusi pada pencapaian tujuan ke-3 (Good
Health and Well-being), ke-2 (Zero Hunger), ke-6 (Clean Water and
Sanitation), ke-9 (Industry, Innovation and Infrastructure) dan ke-13
(Climate Action), dengan mendorong inovasi berbasis biodiversitas
untuk memperkuat ketahanan pangan, kesehatan, serta pembangunan
ekonomi yang inklusif dan berkelanjutan. Dalam konteks ini, sains
modern memegang peranan penting—salah satunya biokimia
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molekuler— sebagai bidang ilmu yang sangat strategis untuk menggali
dan mengoptimalkan potensi sumber daya hayati tersebut.

Biokimia molekuler adalah bidang ilmu yang mempelajari
struktur dan fungsi biomolekul, dengan pemahaman tentang bagaimana
biomolekul tersebut saling berinteraksi pada tingkat molekuler dalam
menjalankan fungsi tertentu. Ilmu dasar ini menggabungkan
pengetahuan antara lain tentang struktur dan fungsi DNA, RNA, protein
—termasuk di dalamnya enzim—serta berbagai jalur metabolisme,
untuk memahami bagaimana kehidupan bekerja secara kimiawi dan
molekuler.

Dalam pidato pengukuhan ini izinkanlah saya menyampaikan
terlebih dahulu sejarah perkembangan biokimia molekuler dan
selanjutnya aplikasi biokimia molekuler dalam mendukung
pemanfaatan sumber daya hayati Indonesia. Dengan pendekatan
biokimia molekuler ini diharapkan dapat menjawab berbagai fenomena
hayati dan selanjutnya membuka peluang menuju pemanfaatan sumber
daya hayati yang lebih cerdas, presisi, dan berkelanjutan.

Pimpinan sidang dan hadirin yang saya hormati,

Sejarah Perkembangan Biokimia Molekuler

Biokimia molekuler merupakan bidang interdisipliner yang lahir
dari perpaduan antara biokimia dan biologi molekuler. Perkembangan
bidang ini melalui serangkaian penemuan penting sejak awal abad ke-
20 yang secara bertahap membentuk fondasi biokimia molekuler (Voet
& Voet, 2011).

Pada era awal abad ke-20, biokimia berkembang sebagai ilmu
yang mempelajari senyawa kimia dalam organisme hidup dan reaksi-
reaksi yang menyertainya, seperti metabolisme biomolekul, yaitu
karbohidrat, protein, dan lemak. Penemuan penting pada masa ini
antara lain ditemukannya enzim sebagai biokatalisator oleh Eduard
Buchner pada tahun 1897, serta klarifikasi jalur metabolisme utama,
seperti glikolisis dan siklus asam sitrat, oleh Hans Krebs pada tahun
1937 (Buchner, 1897; Krebs & Johnson, 1937).

Salah satu momen penting dalam peralihan menuju biokimia
molekuler adalah penemuan DNA sebagai pembawa informasi genetik.
Pada tahun 1944, Avery, MacLeod, dan McCarty menunjukkan bahwa
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DNA bertanggung jawab atas transformasi genetik pada bakteri (Avery,
MacLeod, & McCarty, 1944). Pada tahun 1953, James Watson dan
Francis Crick, dengan dukungan data pencitraan difraksi sinar-X dari
Rosalind Franklin, mengungkap struktur heliks ganda DNA, penemuan
yang menandai revolusi besar dalam perkembangan biologi molekuler
modern (Watson & Crick, 1953; Franklin & Gosling, 1953).

Periode 1950 hingga 1970-an dikenal sebagai era revolusi biologi
molekuler. Pada masa ini, Francis Crick memperkenalkan konsep
dogma sentral biologi molekuler (DNA — RNA — protein), yang
menjadi dasar aliran informasi genetik. Periode ini juga ditandai dengan
ditemukannya enzim-enzim penting seperti DNA polimerase dan RNA
polimerase (Crick, 1958; Kornberg, 1957), serta pengungkapan kode
genetik universal dan mekanisme sintesis protein oleh ribosom, yang
secara signifikan memperkuat fondasi biologi molekuler (Nirenberg &
Matthaei, 1961).

Pada era 1970-1980-an, teknologi DNA rekombinan mulai
berkembang. Paul Berg dan Herbert Boyer berhasil menggabungkan
DNA dari spesies yang berbeda (Berg et al., 1972). Teknik kloning gen
dan ekspresi protein di E. coli menjadi dasar rekayasa genetika.
Penemuan teknologi polymerase chain reaction (PCR) oleh Kary
Mullis pada tahun 1983 merevolusi teknik amplifikasi DNA secara
cepat dan efisien (Mullis & Faloona, 1987).

Memasuki era genomik dan pascagenomik pada tahun 1990 —
2000-an, perkembangan ini ditandai oleh dimulainya Proyek Genom
Manusia yang berhasil memetakan seluruh urutan genom manusia
secara lengkap (Lander et al., 2001; Venter et al., 2001). Penemuan ini
menjadi momentum penting dalam biokimia molekuler modern dan
memperkenalkan pendekatan - omics, seperti genomik, transkriptomik,
proteomik, dan metabolomik (Nicholson et al., 2004). Teknologi
sekuensing generasi baru memungkinkan penelitian dalam skala besar
dan lebih cepat. Proyek genom manusia tersebut diikuti dengan proyek
genom berbagai organisme model, termasuk di antaranya tanaman
seperti Arabidopsis thaliana, poplar, jagung, padi, dan tanaman lainnya
(Arabidopsis Genome Initiative, 2000).

Dalam dekade terakhir, biokimia molekuler memasuki era
modern dengan kemajuan teknologi pengeditan gen, seperti CRISPR-
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Cas9 (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats-
CRISPR associated protein 9) (Jinek et al., 2012), sintesis dan desain
genom secara de novo (biologi sintetik) (Gibson et al., 2010), serta
integrasi bioinformatika dan kecerdasan buatan dengan perkembangan
machine learning (Libbrecht & Noble, 2015). Era Big Data telah
merevolusi pendekatan ilmu biokimia molekuler, terutama dalam upaya
eksplorasi dan pemanfaatan sumber daya hayati secara lebih efisien dan
presisi. Istilah Big Data merujuk pada kumpulan data biologis berskala
besar yang memiliki karakteristik volume (jumlah data sangat besar),
velocity (kecepatan akuisisi dan pemrosesan tinggi), variety (beragam
jenis dan format data), dan veracity (kebenaran serta keandalan data
yang kompleks) (Pal et al., 2020). Dalam konteks biokimia molekuler,
Big Data mencakup data genomik, transkriptomik, proteomik, dan
metabolomik yang diperoleh melalui teknologi high- throughput seperti
next-generation sequencing (NGS), spektrometri massa, dan
microarray. Teknologi komputasi dengan kapasitas tinggi juga akan
menjadi pendukung kuat untuk pengelolaan sumber daya hayati. Semua
kemajuan ini memperlihatkan peran penting penerapan biokimia
molekuler dalam pemanfaatan sumber daya hayati sektor pertanian,
kesehatan, lingkungan, dan industri.

Hadirin yang saya muliakan,

Penerapan Biokimia Molekuler dalam Pemanfaatan Sumber Daya
Hayati Sektor Pertanian

Perkenankan saya menyampaikan bahwa saya mulai mempelajari
berbagai metode biokimia molekuler selama menempuh pendidikan di
Program Studi Magister Bioteknologi Sekolah Pascasarjana Universitas
Gadjah Mada (UGM). Pada jenjang ini, saya menyusun tesis berjudul
“Karakterisasi Molekuler Bakteri Endofit pada Tebu (Saccharum
officinarum L.)”, dengan menerapkan teknik penanda molekuler gen
16S rDNA untuk mengungkap keanekaragaman bakteri endofit pada
batang tebu. Selanjutnya, pada saat menempuh pendidikan doktoral di
Laboratorium Plant Molecular Genetics, Graduate School of Biological
Science, NAIST, Jepang, saya berkesempatan menggunakan berbagai
macam teknik biokimia molekuler untuk menyusun disertasi yang
berjudul “Identification and Characterization of Hd3a Interacting
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Proteins in Rice (Oryza sativa L.)”. Hd3a (Heading date 3a)
menghasilkan protein yang berperan sebagai florigen, yaitu sinyal yang
dikirim dari daun ke meristem pucuk (ujung tunas) untuk memicu
transisi dari fase vegetatif ke fase reproduktif (Kojima et al., 2002).
Dalam mengungkapkan fungsi Hd3a, pendekatan proteomik, yaitu
teknik skrining yeast two-hybrid, digunakan untuk mencari protein -
protein yang berpasangan dengan Hd3a (Purwestri et al., 2017). Hasil
penelitian mengidentifikasi beberapa protein yang berperan dalam
pensinyalan, salah satunya adalah protein 14 -3-3, yakni GF14c (G box
protein 14-3-3 factor c) (Taoka et al., 2011).

Eksperimen in vitro dan in vivo, termasuk pull-down assay, co-
immunoprecipitation, serta bimolecular fluorescence complementation
(BiFC), mengonfirmasi interaksi tersebut. Analisis fungsional berbasis
reverse genetics, baik melalui overekspresi dan knockout GFl4c
menunjukkan peran penting interaksi ini dalam regulasi pembungaan
(Purwestri et al., 2009). Hd3a diekspresikan di daun dan
ditranslokasikan melalui floem ke meristem apikal, tempat protein
Hd3a ini membentuk florigen activation complex (FAC) bersama 14-3-
3 (GF14c) dan OsFDI1, yang mengaktifkan ekspresi gen pembungaan
seperti OsMADS15 (Tamaki et al., 2007). Struktur kristal protein dari
FAC memberikan dasar mekanistik untuk memahami fungsi florigen
(Taoka et al, 2011). Protein 14-3-3 bertindak sebagai reseptor
intraseluler bagi Hd3a dan menjadi kunci dalam pendekatan rekayasa
genetik untuk memanipulasi waktu pembungaan.

Salah satu sumber daya hayati lokal Indonesia yang potensial
dikembangkan adalah padi, baik yang berpigmen maupun tidak.
Beragam padi tersebut menyimpan informasi genetik berharga untuk
pengembangan pangan fungsional, karena kandungan nutrisinya, sifat
agronomis yang unggul, serta toleransi terhadap cekaman biotik dan
abiotik (Purwestri et al., 2023). Sebagai contoh, padi hitam ‘Cempo
Ireng’, salah satu komoditas lokal dari Daerah Istimewa Yogyakarta,
digunakan sebagai model tanaman padi untuk studi genomika
fungsional, khususnya dalam mengungkap gen yang terlibat dalam
inisiasi embriogenesis somatik. Penelitian sebelumnya oleh Waki et al.
(2011) menunjukkan bahwa RKD (RWP-RK domain-containing
protein), anggota keluarga faktor transkripsi yang mengandung domain
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RWP-RK, motif kaya arginin (R), triptofan (W), prolin (P), and lisin
(K), berperan penting dalam tahap awal embriogenesis pada
Arabidopsis thaliana. Mutasi pada RKD4 menyebabkan kegagalan
elongasi zigot dan pembelahan sel yang tidak normal, sementara
ekspresi berlebih RKD4 dapat menginduksi pembentukan embrio
somatik. Penemuan ini memiliki implikasi besar dalam bidang
bioteknologi pertanian, terutama dalam pengembangan teknik
embriogenesis somatik untuk perbanyakan tanaman dan rekayasa
genetika. Kemampuan RKD4 dalam mereprogram sel somatik
membuka peluang untuk meningkatkan efisiensi perbanyakan tanaman
secara in vitro dan pengembangan varietas tanaman baru melalui teknik
kultur jaringan /kultur in vitro. Penelitian terbaru telah mengidentifikasi
OsRKD3, sebuah faktor transkripsi pada padi (Oryza sativa), yang
memiliki kemiripan struktural dan fungsional dengan RKD4 pada
Arabidopsis thaliana (Purwestri et al.,2023). OsRKD3, yang
mengandung domain RWP-RK, disintesis secara in vitro selanjutnya
disebut synOsRKD3, menunjukkan ekspresi spesifik pada jaringan
reproduktif dan memiliki kemampuan untuk menginduksi
embriogenesis somatik pada varietas padi hitam Indonesia, ‘Cempo
Ireng’, yang sebelumnya sulit untuk diregenerasi melalui teknik kultur
jaringan/kultur in  vitro konvensional. Analisis transcriptome
menunjukkan bahwa synOsRKD3 mengatur banyak jaringan genetik,
termasuk aktivasi faktor transkripsi seperti AP2 (APETALA 2-
like))ERF (ETHYLENE RESPONSE FACTOR), MYB, dan COL
(CONSTANS-like), serta gen perombakan kromatin yang berperan
dalam pensinyalan hormon dan respons stres. Menariknya, sekitar
37,5% dari gen target synOsRKD3 memiliki motif promotor serupa
dengan target RKD4 di Arabidopsis, menunjukkan adanya konservasi
regulasi genetik antarspesies. Analisis fenotip lebih lanjut pada tanaman
padi overekspresi synOsRKD3 menunjukkan peningkatan jumlah
anakan dan jumlah cabang malai padi.

Penemuan ini berimplikasi besar pada peningkatan efisiensi
transformasi genetik dan perbanyakan tanaman secara klonal pada
varietas padi yang memiliki nilai nutrasetikal tinggi namun sulit
diregenerasi, seperti ‘Cempo Ireng’. Dengan demikian, OsRKD3
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berpotensi menjadi alat molekuler strategis dalam pengembangan
varietas padi unggul melalui pendekatan embriogenesis somatik.

Hadirin yang saya hormati,

Pendekatan  biokimia  molekuler = dimanfaatkan  untuk
mengidentifikasi keanekaragaman bakteri endofit pada berbagai jenis
tanaman, seperti tebu, sorgum manis, dan pisang (de Fretes et al., 2021;
Rahayu ef al., 2021). Bakteri endofit merupakan mikroorganisme yang
hidup secara simbiotik di dalam jaringan tanaman tanpa menimbulkan
gejala penyakit. Keberadaan bakteri ini berperan penting dalam
mendukung pertumbuhan tanaman serta meningkatkan ketahanan
terhadap stres biotik dan abiotik (Hardoim et al., 2008; Santoyo et al.,
2016).

Interaksi antara bakteri endofit dan tanaman merupakan
hubungan simbiosis yang kompleks dan dinamis. Bakteri memperoleh
habitat dan sumber nutrisi dari jaringan tanaman, sementara tanaman
memperoleh berbagai manfaat fisiologis dan metabolik yang
menunjang pertumbuhan serta adaptasinya terhadap cekaman
lingkungan (Schulz & Boyle, 2006; Compant et al., 2019). Pendekatan
biokimia molekuler menjadi sangat penting untuk memahami interaksi
ini secara mendalam, karena mampu mengungkap mekanisme yang
terjadi pada tingkat gen, enzim, dan molekul sinyal (Glick, 2014; Lata
etal.,2018).

Salah satu aspek penting yang diungkap melalui pendekatan ini
adalah produksi dan fungsi molekul-molekul sinyal yang dihasilkan
oleh bakteri endofit, seperti indole acetic acid (IAA), siderofor,
lipochitooligosakarida (LCO), dan senyawa volatil. Molekul-molekul
ini berperan dalam merangsang pertumbuhan tanaman serta
mengaktifkan sistem pertahanan intraseluler (Santoyo et al., 2016;
Rashid et al., 2016). Deteksi dan karakterisasi molekul-molekul
tersebut dilakukan melalui teknik analisis biokimia, seperti
kromatografi cair kinerja tinggi (HPLC), spektrofotometri, dan
spektrometri massa.

Selain itu, pendekatan biokimia molekuler memungkinkan
identifikasi dan analisis aktivitas enzim-enzim penting yang dihasilkan
oleh bakteri endofit, seperti ACC deaminase, fosfatase, nitrogenase, dan



9

enzim-enzim hidrolitik lainnya. Enzim ACC deaminase, misalnya,
memecah senyawa [-aminocyclopropane-1-carboxylic acid (ACC)
yang merupakan prekursor utama hormon etilen. Penurunan kadar
etilen dalam tanaman berperan penting untuk mempertahankan
pertumbuhan akar serta meningkatkan toleransi terhadap kondisi
lingkungan yang tidak menguntungkan, seperti kekeringan dan salinitas
(Glick, 2014; Kang et al., 2015).

Pendekatan ini juga digunakan untuk mempelajari ekspresi gen
spesifik pada tanaman dan bakteri selama proses interaksi berlangsung.
Teknik seperti RT-qPCR, RNA-seq, dan microarray dimanfaatkan
untuk mengidentifikasi gen-gen tanaman yang terinduksi sebagai
respons terhadap kolonisasi bakteri, serta gen-gen bakteri yang aktif
selama fase endofitik (Compant et al., 2019; Santoyo et al., 2016).
Informasi ini menjadi dasar untuk memahami jalur sinyal molekuler
dan regulasi genetik yang mengatur hubungan mutualistik tersebut.

Lebih lanjut, pendekatan proteomik dan metabolomik
memungkinkan pemetaan interaksi molekul dan protein antara tanaman
dan bakteri, serta analisis perubahan profil metabolit sebagai hasil dari
interaksi tersebut. Teknik manipulasi genetik, seperti transformasi gen,
mutasi  knockout, dan overekspresi, juga digunakan untuk
mengonfirmasi peran spesifik gen atau protein yang terlibat dalam
mekanisme simbiosis ini (Lata et al., 2018; Compant ef al., 2019).

Dengan demikian, biokimia molekuler berperan sebagai
pendekatan integral yang tidak hanya menjelaskan fenomena simbiosis
antara bakteri endofit dan tanaman, tetapi juga menjadi landasan bagi
pengembangan aplikasi praktis di bidang pertanian. Salah satu
implementasi nyatanya adalah pengembangan pupuk hayati dan agen
biokontrol berbasis mikroba yang efektif dan spesifik.

Para hadirin yang saya hormati,

Kajian menarik lainnya dalam peningkatan produktivitas
tanaman adalah penerapan teknologi priming benih. Priming benih
merupakan metode prasimulasi pada tingkat seluler, dimana benih
diekspos terlebih dahulu terhadap faktor stres abiotik tertentu guna
mempersiapkan respons adaptif sebelum terpapar stres di lingkungan
nyata. Tujuannya adalah untuk mengurangi dampak merugikan dari
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stres tersebut, sehingga dapat meningkatkan tingkat kelangsungan
hidup tanaman (Tanou et al., 2012).

Priming pada tanaman sering dianalogikan dengan vaksinasi pada
hewan —yaitu membentuk “kekebalan adaptif” yang berperan sebagai
pencegahan atau perbaikan terhadap gangguan di masa depan.
Teknologi ini telah digunakan secara luas untuk meningkatkan kualitas
dan performa tanaman, terutama dalam menghadapi tantangan
lingkungan yang ekstrem. Belakangan ini, para peneliti
mengembangkan metode priming untuk menghadapi berbagai kondisi
stres seperti suhu ekstrem (dingin atau panas), toksisitas logam berat,
salinitas, dan kekeringan. Pendekatan ini bertujuan meningkatkan
ekspresi fenotipik yang lebih tahan terhadap stres abiotik.

Beberapa metode priming spesifik telah dikembangkan, salah
satunya adalah halopriming, yaitu perendaman benih dalam larutan
garam anorganik seperti KCl, NaCl, CaCl., atau MgSOa. Metode ini
terbukti dapat meningkatkan ketahanan terhadap salinitas sekaligus
memperbaiki tingkat perkecambahan, vigor, dan pertumbuhan awal
tanaman (Purwestri et al., 2023). Farooq et al. (2006) melaporkan
bahwa halopriming pada benih padi memberikan dampak positif
terhadap hasil panen dan kualitas tanaman. Ashraf & Foolad (2005)
juga menegaskan efektivitas metode ini dalam menghadapi lingkungan
berkadar garam tinggi.

Metode lain yang inovatif adalah cold plasma priming, yaitu
perlakuan benih dengan plasma dingin bertekanan rendah. Teknologi
ini tidak hanya meningkatkan permeabilitas kulit benih dan
mempercepat proses imbibisi air, tetapi juga mengaktivasi enzim dan
gen pertahanan terhadap stres abiotik tanpa meninggalkan residu bahan
kimia (Randeniya & de Groot, 2015; Adhikari et al., 2020). Cold
plasma telah terbukti mempercepat perkecambahan, meningkatkan
vigor benih, serta memperkuat toleransi terhadap suhu tinggi dan
kekeringan (Jiang et al., 2014; Siddique et al., 2021).

Sebagai contoh tambahan, penelitian pada jagung menunjukkan
bahwa priming benih dapat mengurangi efek negatif salinitas (NaCl)
terhadap proses perkecambahan dan pertumbuhan bibit (Yohannes &
Abraha, 2013). Selain itu, metode ini juga meningkatkan kemunculan
awal tunas, pertumbuhan bibit, serta indeks panen.



11

Mekanisme molekuler di balik priming melibatkan akumulasi
protein pensinyalan atau faktor transkripsi dalam bentuk tidak aktif,
serta perubahan epigenetik yang dimodulasi selama paparan stres.
Perubahan ini memungkinkan respons yang lebih cepat dan efisien saat
tanaman menghadapi stres nyata (Bruce et al, 2007). Studi
transkriptomik, proteomik, dan metabolomik telah banyak dilakukan
untuk mengidentifikasi regulator transkripsi yang berperan dalam
ketahanan terhadap stres abiotik (Tanou ef al., 2012). Namun demikian,
mekanisme epigenetik molekuler yang mendasari priming benih masih
belum sepenuhnya terungkap. Dinamika metilasi dan demetilasi histon
sebagai indikator perubahan kromatin menjadi fokus kajian dalam
memahami dasar molekuler priming. Pemahaman ini berpotensi
dikembangkan menjadi metode peningkatan kualitas benih untuk
berbagai tanaman pangan penting seperti padi.

Hadirin yang saya muliakan,

Penerapan Biokimia Molekuler dalam Pemanfaatan Sumber Daya
Hayati Sektor Kesehatan

Penerapan biokimia molekuler dalam pemanfaatan sumber daya
hayati di sektor kesehatan memiliki potensi yang sangat besar, terutama
dalam pengembangan obat-obatan alami dan produk kesehatan berbasis
sumber daya lokal. Berbagai studi terkini menunjukkan bahwa senyawa
bioaktif dari tanaman seperti padi hitam dapat memberikan manfaat
signifikan dalam mengatasi berbagai masalah kesehatan, seperti
antikanker, antidiabetik, dan antiinflamasi (Dalimunthe et al., 2020;
Singh et al., 2022). Selain itu, senyawa ini juga memiliki efek
antiangiogenik pada sel endotel HUVEC yang diinduksi preeklamsia,
serta aktivitas antipenuaan melalui perlindungan sel fibroblas terhadap
stres oksidatif dan stimulasi proliferasi sel (Christanto et al., 2020;
Christanto et al., 2021; Oktavya et al., 2023).

Dengan kemajuan ilmu biokimia molekuler, potensi senyawa
bioaktif yang terkandung dalam sumber daya hayati kini dapat
dieksplorasi lebih dalam. Biokimia molekuler memungkinkan
identifikasi, karakterisasi, dan manipulasi senyawa -senyawa tersebut
pada tingkat molekuler untuk menghasilkan produk yang bermanfaat
dalam pengobatan dan kesehatan masyarakat (Atanasov et al., 2015).
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Hal yang perlu diperhatikan dalam pengembangan nutrasetikal adalah
ketersediaan bahan alami tersebut, yaitu pengembangan tanaman
tersebut dalam menghasilkan senyawa bioaktif penunjang kesehatan.
Salah satu contoh, pengembangan padi hitam yang saat ini dilakukan
adalah dengan mengeksplorasi kemampuan menghasilkan senyawa
bioktif pigmen antosianin dan karotenoid yang terakumulasi pada biji
(Pereira-Caro et al., 2019; Kusumaningrum et al., 2021; Zhou et al.
2022; Thapa et al. 2024). Pendekatan yang dilakukan adalah dengan
mengintegrasikan studi transkriptomik dan metabolomik untuk
mengungkapkan jalur regulasi biosintesis kedua pigmen tersebut. Gen-
gen yang berperan dalam jalur biosintesis tersebut dapat dipakai sebagai
dasar pengembangan beras yang kaya antosianin dan karotenoid (Lai et
al.,2017; Zheng et al., 2019; Zhu et al., 2024).

Penerapan Biokimia Molekuler dalam Pemanfaatan Sumber Daya
Hayati Sektor Lingkungan

Pemanfaatan sumber daya hayati untuk menjaga dan
memperbaiki kondisi lingkungan telah menjadi fokus utama dalam
beberapa dekade terakhir. Tantangan global seperti polusi, kerusakan
ekosistem, dan perubahan iklim menuntut pendekatan inovatif yang
ramah lingkungan. Dalam konteks ini, biokimia molekuler memainkan
peran  krusial ~dalam  mengidentifikasi dan  memanfaatkan
mikroorganisme, tanaman, serta komponen hayati lainnya yang
memiliki potensi dalam mitigasi dampak negatif terhadap lingkungan
(Singh & Ward, 2004). Pendekatan ini memungkinkan pemahaman
mendalam mengenai senyawa bioaktif serta mekanisme molekuler
yang bekerja dalam sistem biologis untuk mendukung solusi berbasis
hayati dalam pengolahan limbah, bioremediasi, dan peningkatan
kualitas tanah (Gavrilescu, 2004).

Beberapa teknik penting dalam biokimia molekuler yang telah
diaplikasikan di bidang lingkungan meliputi analisis genetik,
proteomik, dan metabolomik. Teknik-teknik ini memungkinkan
identifikasi spesifik terhadap organisme atau biomolekul yang memiliki
potensi sebagai agen remediasi, baik dalam menangani polusi kimia
maupun dalam meningkatkan kesehatan ekosistem (Van Dillewijn et
al., 2002). Melalui pemetaan ekspresi gen, protein, dan metabolit,
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ilmuwan dapat menyeleksi strain mikroba atau varietas tanaman yang
paling adaptif terhadap kondisi ekstrem, seperti kontaminasi logam
berat atau senyawa toksik persisten.

Salah satu aplikasi nyata dari pendekatan ini adalah dalam
bioremediasi, yaitu pemanfaatan mikroorganisme atau tumbuhan untuk
mengurangi atau mengeliminasi polutan lingkungan seperti logam
berat, pestisida, dan senyawa organik berbahaya. Peran biokimia
molekuler sangat vital dalam proses ini, karena memungkinkan
identifikasi enzim spesifik yang terlibat dalam detoksifikasi atau
degradasi polutan (Megharaj et al., 2011). Misalnya, bakteri dan jamur
tertentu diketahui mampu mendegradasi senyawa toksik melalui
aktivitas enzimatik yang dikodekan oleh gen -gen tertentu. Melalui
teknik proteomik dan genetik, jalur metabolik yang terlibat dalam
bioremediasi dapat diungkap dan dimodifikasi untuk meningkatkan
efisiensi detoksifikasi. Pendekatan transgenik dan pengeditan genom
modem seperti CRISPR/Cas9 juga membuka peluang rekayasa
organisme dengan kemampuan bioremediasi yang lebih tinggi dan
spesifik terhadap jenis kontaminan tertentu (Choudhury et al., 2017).

Selain bioremediasi, pendekatan biokimia molekuler juga
diterapkan dalam proses biodegradasi limbah organik, yang mencakup
limbah dari sektor pertanian, industri, dan rumah tangga. Dengan
mengidentifikasi mikroorganisme yang menghasilkan enzim degradasi
tertentu, seperti selulase, ligninase, atau lipase, proses penguraian
materi organik menjadi senyawa sederhana dapat ditingkatkan. Bakteri
dengan kemampuan hidrolisis tersebut berhasil diisolasi dari saluran
pencernaan rayap dan bandeng (Mulyani et al., 2021). Pengetahuan
tentang mekanisme molekuler yang terlibat dalam proses ini penting
untuk meningkatkan efisiensi dan stabilitas sistem pengolahan limbah
berbasis biologis (Das & Chandran, 2011).

Contoh konkret penerapan pendekatan ini terlihat dalam
penelitian yang berhasil mengisolasi bakteri genus Streptomyces dari
rizosfer rumput teki (Cyperus rotundus) yang tumbuh di area tercemar
merkuri. Melalui analisis genetik, ditemukan bahwa isolat tersebut
memiliki gen merA, yaitu gen yang mengkode enzim merkuri reduktase
yang mampu mereduksi Hg** menjadi bentuk elementer Hg® yang
volatil dan kurang toksik. Gen tersebut telah berhasil dikloning,
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menunjukkan potensi besar sebagai agen bioremediasi untuk
detoksifikasi merkuri di lingkungan tercemar (Putri et al., 2021; Nies,
2000; Chee et al., 2014).

Hadirin yang saya hormati,

Peluang dan Tantangan Perkembangan Biokimia Molekuler untuk
Mendukung Pemanfaatan Sumber Daya Hayati

Biokimia molekuler telah berkembang menjadi salah satu pilar
penting dalam pemanfaatan sumber daya hayati secara berkelanjutan,
khususnya pada era bioteknologi modern. Ilmu ini memberikan
pemahaman mendalam tentang struktur, fungsi, dan interaksi molekul
biologis yang berperan dalam sistem kehidupan, seperti DNA, RNA,
enzim, dan metabolit. Kemampuan untuk menganalisis hingga tingkat
molekuler membuka peluang besar dalam eksplorasi dan optimalisasi
biodiversitas Indonesia yang sangat kaya, baik di bidang pertanian,
kesehatan, industri, maupun lingkungan. Melalui teknik seperti
rekayasa genetika, CRISPR-Cas9, ekspresi gen, hingga proteomik dan
metabolomik, kita dapat memodifikasi atau meningkatkan potensi
organisme tertentu untuk menghasilkan produk hayati bernilai tinggi,
seperti obat, enzim industri, pupuk hayati, maupun senyawa bioaktif
lainnya.

Salah satu peluang besar yang ditawarkan oleh biokimia
molekuler adalah peningkatan nilai tambah sumber daya hayati lokal.
Misalnya, mikroba endofitik atau varietas padi hitam lokal seperti
“Cempo Ireng” dapat dieksplorasi kandungan metabolit sekundernya,
kemudian dikembangkan sebagai bahan baku farmasi, pangan
fungsional, atau suplemen kesehatan. Pendekatan biokimia molekuler
juga memfasilitasi penemuan biomarker spesifik untuk aplikasi
diagnostik atau terapi. Selain itu, pendekatan ini penting dalam
konservasi plasma nutfah dan perakitan varietas unggul berbasis
genetik, sehingga ketahanan pangan dan ketahanan ekosistem lokal
dapat ditingkatkan. Dengan dukungan biokimia molekuler, identifikasi
cepat dan presisi terhadap sifat unggul suatu organisme dapat dilakukan
tanpa harus menunggu waktu yang lama seperti metode konvensional.
Dengan memanfaatkan machine learning dan bioinformatika, Big Data
juga mempercepat proses penemuan biomarker, identifikasi gen target
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untuk rekayasa genetik, hingga pengembangan varietas tanaman
fungsional berbasis profil molekuler. Era Big Data memberikan
peluang besar dalam pengembangan bioprospeksi sumber daya hayati
yang berbasis bukti molekuler, sehingga mendukung inovasi
berkelanjutan di sektor pertanian, kesehatan, lingkungan dan industri.

Namun demikian, perkembangan biokimia molekuler dalam
pemanfaatan sumber daya hayati di Indonesia tidak lepas dari sejumlah
tantangan. Pertama, masih terbatasnya infrastruktur laboratorium
molekuler di berbagai daerah, serta kebutuhan akan peralatan canggih
seperti sequencer, LC-MS/MS, dan kebutuhan infrastruktur komputasi
yang memadai untuk pengelolaan Big Data. Kedua, sumber daya
manusia lintas disiplin, yaitu antara ahli biologi, kimia, statistik, dan
bioinformatika, yang berperan penting dalam menganalisis data omik
yang sangat besar dan kompleks. Dalam hal ini sangat diperlukan
adanya sinergi dan kolaborasi lintas disiplin ilmu. Tantangan lainnya
adalah belum optimalnya integrasi antara hasil riset molekuler dengan
sektor industri atau kebijakan nasional, sehingga banyak temuan riset
yang masih berhenti di laboratorium dan belum dihilirisasi. Selain itu,
isu etika dan biosafety juga menjadi perhatian penting dalam
pengembangan organisme hasil rekayasa genetika.

Di tengah tantangan tersebut, kolaborasi antara akademisi,
peneliti, pemerintah, dan pelaku industri menjadi kunci untuk
mendorong kemajuan biokimia molekuler. Investasi dalam pendidikan,
pelatithan SDM, dan pembangunan infrastruktur riset sangat dibutuhkan
untuk memperkuat kapasitas nasional di bidang ini. Selain itu, perlu
disusun kebijakan yang mendukung hilirisasi hasil riset berbasis
sumber daya hayati lokal, agar dapat memberikan manfaat langsung
bagi masyarakat dan perekonomian. Dengan memanfaatkan potensi
besar biokimia molekuler, Indonesia memiliki peluang untuk menjadi
pemimpin dalam bioteknologi tropis dan pengembangan bioindustri
yang berkelanjutan.
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