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ABSTRACT 

Dryobalanops aromatica is a highly economic value resin-producing tree. The resin has been known as an 

essensials international trade commodity that is widely used in the perfume, cosmetic, medicine, and other non 

wood industries. In its natural habitats, this species has been found to grow well on both peatland and mineral 

soils that has raised a question on the molecular mechanism for adaptation. However, the information regarding 

adaptive genes in Indonesian native trees to abiotic stress is still very limited. This research was conducted to 

analyse the differentially expressed genes (DEGs) that can elucidate the role of several up-regulated and down-

regulated genes of D. aromatica grown in peat media and mineral soil. DEG analysis was carried out using R 

software, Bioconductor package 'edgeR'. Using the Benjamini and Hochberg approach to control FDR (FDR 

0,05), with a Log₂FC 2 and p-value of 0,05, it showed 320 contigs that were up-regulated and 439 contigs were 

down-regulated, while 58129 contigs were not significantly expressed. Furthermore, this study also presents an 

overview of the genes involved in different pathways, such as photosynthesis, glycolysis, sucrose and strarch 

metabolism, hormone-related genes, nitrogen metabolism, reactive oxygen species and transcription factor. This 

information will be useful in understanding D. aromatica molecular responses to stress condition that may be of 

use for selecting genotypes in the  breeding programs or peatlands restoration  

Keywords:  adaptation, Dryobalanops, transcriptome, RNA-seq 

ABSTRAK 

Dryobalanops aromatica merupakan pohon penghasil resin yang bernilai ekonomi tinggi. Resin tersebut telah 

dikenal sebagai komoditas perdagangan internasional penting yang banyak digunakan dalam industri parfum, 

kosmetik, farmasi, dan industri bukan kayu lainnya. Di habitat alami, spesies ini ditemukan tumbuh baik di lahan 

gambut dan tanah mineral yang menimbulkan pertanyaan terkait mekanisme molekuler adaptasi jenis. Namun, 

informasi mengenai gen adaptif pada pohon asli Indonesia ini terhadap cekaman abiotik masih sangat terbatas. 

Penelitian ini dilakukan untuk menganalisis differentially expressed genes (DEGs) yang menjelaskan peran 

beberapa gen D. aromatica yang up-regulated dan down-regulated terhadap perlakuan media gambut dan tanah 

mineral. Analisis DEG dilakukan dengan menggunakan perangkat lunak R, Bioconductor package 'edgeR'. 

Pendekatan Benjamini dan Hochberg digunakan untuk mengontrol FDR (FDR 0,05), dengan Log2FC 2, dan nilai 

p 0,05, memberikan hasil 320 contigs up-regulated dan 439 contigs down-regulated, sedangkan 58129 contigs 

tidak diekspresikan secara signifikan. Selanjutnya, penelitian ini juga menyajikan keberadaan gen yang terlibat 

dalam different pathway seperti fotosintesis, glikolisis, sukrosa dan pati, gen-gen terkait hormone, metabolisme 

nitrogen, spesies oksigen reaktif (ROS), serta faktor transkripsi. Informasi ini akan berguna dalam memahami 

respon molekuler D. aromatica terhadap kondisi cekaman yang mungkin berguna untuk memilih genotipe dalam 

program pemuliaan atau restorasi lahan gambut    

Kata kunci: adaptasi, Dryobalanops, transkriptom, RNA-seq 

I. PENDAHULUAN 

Dryobalanops aromatica (syn. 

Dryobalanops sumatrensis) merupakan salah 

satu tanaman multiguna yang hasil utamanya 

adalah resin yang berbentuk padatan kristal lilin  

 

 

putih yang disebut sebagai kamper atau kapur 

barus. Kandungan monoterpene yang terdapat 

pada spesies ini telah banyak dimanfaatkan 

dalam industri parfum, makanan, kosmetik dan 
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obat-obatan (Kamariyah, Ozek, Demirci, & 

Baser, 2012). Kayu D. aromatica juga dikenal 

sebagai salah satu kayu yang memiliki kualitas 

yang sangat baik tergolong kelas kuat II-I (Idris 

et al., 2008) dan telah terdaftar sebagai salah 

satu komoditas perdagangan internasional yang 

digunakan dalam berbagai industri kayu 

(Barstow & Randi, 2018). Kayu D. aromatica 

banyak dimanfaatkan sebagai bahan pembuatan 

lantai, furnitur, konstruksi berat, konstruksi 

eksterior dan interior, pembuatan kayu lapis, 

pintu, bingkai jendela, dan juga pembuatan 

kapal (Gan, Choo, & Lim, 1999). Selain itu, 

secara tradisional, daun dan biji D. aromatica 

dimanfaatkan sebagai obat untuk membantu 

menyembuhkan berbagai penyakit seperti batuk, 

asma, hati dan cedera pada mata (Lee, 

Wickneswari, & Choong, 2007).  

D. aromatica merupakan salah satu dari 

tujuh spesies Dryobalanops yang berasal dari 

famili Dipterocarpaceae. Spesies ini hanya 

ditemukan tumbuh di beberapa lokasi meliputi 

Sumatera dan Kalimantan, Malaysia, dan Brunei 

Darussalam (Chua, Suhaida, Hamidah, & Saw,  

2010). Di habitat aslinya, D. aromatica 

ditemukan tumbuh pada hutan dipterokarpa 

dataran rendah, hutan pantai, hutan kerangas, 

dan rawa gambut (Mindawati dan Waluyo, 

2019). Distribusi D. aromatica yang terbatas 

serta penurunan luas dan kualitas habitat yang 

terjadi secara terus menerus menyebabkan 

populasi spesies ini di alam mengalami 

penurunan secara drastis. Penurunan jumlah 

populasi D. aromatica telah membawa spesies 

ini masuk ke dalam status vulnerable menurut 

IUCN 2018 (Barstow dan Randi, 2018). Oleh 

karena itu, upaya konservasi untuk 

menyelamatkan jenis ini dari ancaman kritis 

ataupun kepunahan harus segera dilakukan.   

Perencanaan strategi konservasi tanaman 

memerlukan ketersediaan informasi ilmiah 

terkait tingkat keanekaragaman genetik untuk 

karakter adaptif. Pemeliharaan variasi genetik 

sangat penting untuk konservasi jangka panjang 

spesies terancam (Medina-Macedo et al., 2016).  

Tanaman memiliki respon adaptif spesifik 

terhadap cekaman untuk melindunginya dari 

lebih dari satu tekanan lingkungan. Komponen 

utama dari respon cekaman adalah sinyal 

cekaman, sinyal tranduksi, regulator transkripsi, 

gen target, dan respon cekaman, termasuk 

perubahan morfologi, biokimia, dan fisiologis 

(Bhargava & Sawant 2012; Pastori, 2002). 

Kemajuan studi transkriptomik telah dilaporkan 

pada beberapa studi dalam memecahkan 

masalah adaptasi tanaman, bertujuan untuk 

mengidentifikasi gen secara menyeluruh dan 

mengetahui pola ekspresi secara berbeda 

dikaitkan dengan adanya kondisi perlakuan dan 

lingkungan yang berbeda (Ishii, 2014).  

Saat ini, informasi mendasar mengenai 

gen-gen yang berpengaruh terhadap 

kemampuan adaptasi D. aromatica pada lahan 

gambut belum tersedia. Analisis transkriptomik 

throughput tinggi (RNA-Seq) dari D. aromatica 

sebagai referensi pertama telah dilakukan 

Siregar, Dwiyanti, Siregar & Matra (2020) Data 

transkriptomik memungkinkan untuk 

mengidentifikasi differentially expressed genes 

(DEGs) dengan membandingkan nilai ekspresi 

gen antar dua grup sampel dengan perlakuan 

yang berbeda. Tujuannya adalah untuk 

menganalisis gen yang menunjukkan level 

ekspresi yang berbeda di bawah dua kondisi 

lingkungan berbeda. Penelitian ini bertujuan 

untuk menganalisis lebih lanjut perbedaan 

tingkat ekspresi gen-gen pada data 

transkriptomik D. aromatica, disebut sebagai 

differentially expressed genes (DEGs) dengan 

menggunakan teknologi bioinformatika. Dari 

identifikasi gen-gen ini dapat diketahui gen-gen 

yang terlibat dalam mekanisme adaptasi 

tanaman terhadap lingkungan tumbuh, yaitu 

pada media gambut dan tanah mineral. 

Selanjutnya, hasil penelitian dapat digunakan 

dalam seleksi tanaman untuk program 

konservasi dan pemuliaan pohon yang efektif 

serta untuk penyelamatan jenis atau pun untuk 

keperluan restorasi pada lahan gambut. 
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II. BAHAN DAN METODE 

A. Bahan Tanaman 

Bibit D. aromatica berasal dari Taman 

Hutan Rakyat (Tahura) Lae Kombih, Desa 

Jontor, Kecamatan Penanggalan, Kota 

Subulussalam, Aceh. Bibit yang berumur 2 

tahun, dalam pot berukuran 10 × 10 cm di 

Rumah Kaca Silvikultur, Fakultas Kehutanan 

dan Lingkungan, Institut Pertanian Bogor. 

Sebanyak 3 ulangan pada masing-masing 

perlakuan dipilih secara acak sebagai sampel 

penelitian. Perlakuan yang diberikan yaitu (1) 

media tanah gambut fibrik berasal dari Kesatuan 

Hidrologi Gambut (KHG) Sungai Mendahara-

Sungai Batanghari, Jambi, dan (2) media tanah 

mineral tergolong tanah lempung liat dengan pH 

5,0 dan kadar air 32,09%. Berdasarkan tingkat 

kematangannya, gambut yang digunakan 

diklasifikasikan sebagai gambut fibrik tidak 

tergenang dengan pH 4,0 dan kadar air 

135,32%. 

B. Analisis data 

1. Analisis differentially expressed gene 

(DEGs) 

Data transkriptomik berupa hasil de novo 

assembly dan anotasi  D. aromatica yang 

ditanam di dua jenis media tanam diperoleh dari 

hasil penelitian Siregar, Dwiyanti, Siregar & 

Matra (2020). Pengolahan data untuk deteksi 

DEG dilakukan menggunakan software R 

v.4.1.0, Bioconductor dengan package edgeR 

v.3.34.0 untuk memperkirakan tingkat ekspresi 

semua transkrip (Matra et al., 2019). Analisis 

data dilakukan dengan pendekatan Benjamini 

dan Hochberg untuk mengontrol false discovery 

rate (FDR) (Benjamini dan Hochberg, 1995). 

Analisis dilakukan dengan menghitung counts 

per million reads mapped (CPM) (Matra et al., 

2019). 

2. Penggabungan data DEG dengan data 

anotasi database Swissprot 

Penggabungan  data DEG dan anotasi 

database Swissprot (diunduh pada tanggal 19 

Oktober 2020 dari https://www.uniprot.org) 

dilakukan untuk menyesuaikan nama gen 

dengan contigs dengan perintah merge pada 

software R. Hasil deteksi DEG dengan software 

R, Bioconductor package 'edgeR' berupa 

‘DEGList’ dan data anotasi Swissprot diperoleh 

dari hasil anotasi contigs dengan program 

BLASTX diinput ke dalam software R dengan 

format .txt. Kemudian dilakukan penyesuaian 

nama pada kolom data DEG dan anotasi 

Swissprot. 

3. Analisis kandidat gen pada hasil 

pengabungan data DEG 

Setelah proses penggabungan, maka pada 

DEGList diperoleh nilai FDR dan perhitungan 

log₂FC (log - fold change). Semua hasil 

transkrip yang memiliki FDR atau adjusted p-

value (q-value) <0,05 dan nilai absolut dari 

perubahan log2  (FC) ≥ 2 akan dianggap berbeda 

secara signifikan (differentially expressed). 

Kriteria tersebut dipakai untuk memilih gen 

terkait cekaman dengan p-value 5%. Nilai 

log₂FC yang diurutkan dari yang paling besar 

hingga paling kecil, akan menunjukan tingkat 

ekspresi gen tertentu, apakah meningkat (up-

regulated) dan menunjukkan nilai positif, atau 

menurun (down-regulated) dan bernilai negatif, 

secara relatif dari nilai 0. 

III. HASIL DAN PEMBAHASAN 

Analisis DEG pada Gambar 1 

menujukkan gen-gen yang diekspresikan secara 

berbeda pada D. aromatica yang ditanam pada 

dua media berbeda. Perbedaan antar dua sampel 

divisualisasikan pada MA plot dengan 

mengubah data setiap gen ke skala M (rasio log) 

terhadap A (average concentration atau 

logCPM). Pendekatan Benjamini dan Hochberg 

digunakan untuk mengontrol FDR (FDR ≤ 

0,05), dengan Log₂FC > 2 dan adjusted-p-value 

< 0,05, memberikan hasil sebanyak 320 contigs 

menunjukkan up-regulated dan 439 contigs 

menunjukkan down-regulated, sedangkan  

58.129 contigs tidak signifikan terekspresi 

(Gambar 1). 
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Gambar 1.    MA-Plot gen-gen yang diekspresikan 

secara berbeda. Sumbu y mewakili 

log₂FC, sedangkan sumbu x mewakili 

rata-rata LogCPM. Garis merah 

horizontal berfungsi sebagai batas 

penyaring data, yang memberi 

pengertian bahwa contigs yang berada 

 2 terekspresi up-regulated atau 

kurang dari  2 nilai Log₂FC 

terekspresi down-regulated  secara 

signifikan. 

Hierarchical clustering pada pola 

ekspresi pada D. aromatica menunjukkan 

sampel dari bibit yang ditanam pada media 

tumbuh gambut tidak tergenang dan tanah 

mineral menunjukkan 2 klaster terpisah yang 

ditunjukan oleh sumbu y. Klaster pertama yang 

terdapat pada bagian atas menunjukan perlakuan 

gambut tidak tergenang dengan 3 ulangan (G1, 

G2, G3), sedangkan klister kedua pada again 

bawah menunjukan perlakuan tanah mineral 

dengan 3 ulangan (M3, M1, M2). Setiap angka 

dalam heatmaps dihitung dari log₂FC untuk 

mengetahui tingkat ekspresi gen setiap sampel. 

Warna merah memvisualisasikan perubahan 

log₂FC positif menunjukkan ekspresi yang lebih 

tinggi sedangkan warna biru memvisualisasikan 

Log₂FC negatif menunjukkan ekspresi yang 

lebih rendah (Gambar 2). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gambar 2.  Hierarchical clustering DEG dari up-regulated dan down-regulated pada  D. aromatica pada 

perlakuan media tumbuh gambut dan tanah mineral. Sumbu x menggambarkan clustering gen 

yang terekspresi dan sumbu y menggambarkan perlakuan gambut tidak terendam dengan 3 

ulangan (G1, G2, G3) dan perlakuan mineral dengan 3 ulangan (M3, M1, M2). Warna merah 

menunjukkan tingkat ekpresi gen yang lebih tinggi atau up-regulated, sedangkan warna biru 

menunjukkan gen yang terekspresi lebih rendah atau down-regulated. 
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Ketika terjadi cekaman pada tanaman, 

reseptor pada dinding/membran akan menjadi 

penerima pertama stimulus cekaman, 

selanjutnya pembawa pesan menerjemahkan 

sinyal eksternal primer menjadi sinyal 

intraseluler. Kemudian pembawa pesan kedua 

reactive oxygen species (ROS), ion kalsium 

(Ca2+) dan golongan lipid (lipid 

fosfatidylinositol dan inositol fosfat), serta 

fitohormon seperti auksin (IAA), sitokinin 

(CK), asam giberelat (GA), asam absisat 

(ABA), asam jasmonat (JA), etilen (ET), asam 

salisilat (SA) akan berperan dalam koordinasi 

berbagai jalur transduksi sinyal. Pada akhir 

kaskade pensinyalan, faktor transkripsi 

diaktifkan protein kinase atau fosfatase, dan 

selanjutnya mengikat secara khusus ke elemen-

cis dalam promotor gen responsif terhadap 

cekaman dan mengatur transkripsi (Erpen, Devi, 

Grosser, & Dutt, 2018).  

Gen-gen yang terekspresi meningkat 

(positif)   menunjukkan   gen   yang   terekspresi  

paling banyak pada perlakuan tanah mineral. 

Sebaliknya gen yang terekspresi menurun 

(negatif) menunjukan gen yang akan terekspresi 

meningkat pada media gambut. Berdasarkan 

hasil signifikansi nilai log₂FC dengan nilai 

Pvalue, gen yang terekspresi meningkat paling 

tinggi yang dihasilkan dari sampel daun pada 

perlakuan mineral adalah MLP-Like protein 423 

(MLP432) (Tabel 1). MLP432 berperan 

menginduksi ABA, yang merupakan fitohormon 

yang memicu pertahanan tanaman terhadap 

cekaman abiotik “stress hormone” serta 

berperan dalam pertumbuhan dan 

perkembangan tanaman (Zhang, 2014). 

Kemudian diikuti oleh gen NRT1/ PTR FAMILY 

5.7 (NPF57) yang merupakan transporter yang 

diduga terlibat dalam pengangkutan ABA dan 

berperan dalam regulasi pertumbuhan, 

perkembangan, dan adaptasi tanaman terhadap 

lingkungan (Hauser, Li, Waadt, & Schroeder, 

2017; You et al., 2020). 

 

Tabel 1. Sepuluh teratas gen up-regulated dan down-regulated dari DEG daun D. aromatica 

Keterangan:  gen dengan notasi Log₂FC positif merupakan 10 gen teratas yang mengalami peningkatan (up-

regulated), sedangkan gen dengan notasi negatif merupakan 10 gen yang mengalami penurunan 

Contigs Deskripsi Gen 
Aksesi 

Swissprot 
log₂FC logCPM p-value FDR 

daC.39632.44345.T.44557.c0.g2.i1 MLP-Like protein 423 Q93VR4 14,67 6,69 9,81e-06 1,67e-04 

daC.39632.3897.T.51505.c0.g1.i1 NRT1/ PTR FAMILY 5.7 Q9M331 12,28 4,31 2,50e-11 1,26e-08 

daC.39632.64419.T.47299.c1.g3.i5 Putative ribonuclease H protein 

At1g65750 P0C2F6 

11,48 

3,52 

1,43e-26 1,68e-22 

daC.39632.42792.T.30268.c0.g4.i1 Proline-rich protein 4 Q9T0I5 11,24 8,37 1,36e-04 0,01 

daC.39632.39225.T.51752.c1.g2.i2 Glutathione S-transferase F11 Q96324 11,08 3,12 1,55e-09 5,71e-07 

daC.39632.39926.T.51270.c1.g1.i5 Ankyrin repeat-containing protein ITN1 Q9C7A2 10,98 3,02 5,74e-12 3,27e-09 

daC.39632.9206.cg4423 Retrovirus-related Pol polyprotein from 

transposon RE1 Q94HW2 

10,90 2,95 2,33e-26 2,29e-22 

daC.39632.42792.T.30268.c0.g4.i2 Proline-rich protein 4 Q9T0I5 10,71 9,72 1,53e-04 0,02 

daC.39632.23214.T.54434.c2.g1.i1 (-)-germacrene D synthase Q6Q3H3 10,69 2,74 2,08e-24 1.02e-20 

daC.39632.43510.T.47989.c1.g2.i1 14 kDa proline-rich protein DC2.15 P14009 10,55 7,82 1,90e-05 3,02e-03 

daC.39632.65786.T.44526.c0.g2.i1 23 kDa Jasmonate-induced protein P32024 -14,23 6,25 3,29e-14 2,94e-11 

daC.39632.15826.T.35795.c0.g1.i1 Photosystem I reaction center subunit 

XI, chloroplastic Q41385 

-11,37 

3,40 

4,6e-26 3,47e-22 

daC.39632.55460.cg12084 Putative protease Do-like 14 Q3E6S8 -11,23 3,26 2,43e-29 1,43e-24 

daC.39632.44370.cg2587 LRR receptor-like serine/threonine-

protein kinase EFR 

C0LGT6 -11,20 3,23 1,21e-18 3,25e-15 

daC.39632.9014.T.48854.c0.g3.i1 Transmembrane protein, putative 

(DUF247) Q9SD53 

-10,97 

3,00 

6,10e-27 8,99e-23 

daC.39632.63996.T.53880.c1.g3.i4 Protein IQ-domain 10 Q9LKA0 -10,58 4,44 7,53e-10 2,90e-07 

daC.39632.50942.cg20059 Mannose/glucose-specific lectin C0HLR9 -10,49 4,34 7,53e-10 1,48e-24 

daC.39632.55460.T.55476.c1.g1.i2 Putative protease Do-like 14 Q3E6S8 -10,40 2,45 4,71e-26 3,47e-22 

daC.39632.41772.T.55507.c3.g4.i6 Endoglucanase 4 O49296 -10,28 2,33 1,63e-18 3,99e-15 

daC.39632.55460.T.55476.c1.g1.i3 Putative protease Do-like 14 Q3E6S8 -10,23 2,28 1,33e-25 8,68e-22 
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Adapun gen yang terekspresi menurun 

(negatif) paling tinggi adalah 23 kDa 

Jasmonate-induced protein (JlP-23) (Tabel 1). 

JIP-23 merupakan gen yang akan terekspresi 

meningkat paling tinggi pada kondisi gambut. 

Indriani (2020) juga menemukan JlP-23 

terekspresi meningkat maksimum pada sampel 

daun Shorea balangeran dengan kondisi 

perlakuan gambut tergenang. JA merupakan 

hormon penting yang ditemukan dalam respon 

tanaman terhadap cekaman, JA terlibat langsung 

dalam banyak proses fisiologis, termasuk 

pertumbuhan benang sari, penuaan, dan 

pertumbuhan akar (Gomi, 2020). JA ditemukan 

berinteraksi dengan jalur antioksidan untuk 

mengatur respon reoksigenasi pada Arabidopsis 

akibat hipoksia. Cekaman abiotik kelebihan air 

dan tergenang dapat menyebabkan tanaman 

mengalami hipoxia, diduga disebabkan oleh 

cekaman dari pemberian gambut yang memiliki 

kadar air hingga 135, 32% (Yuan et al., 2017) 

Anderson et al. (2004) mengemukakan 

bahwa terdapat interaksi antagonis yang terjadi 

pada jalur pesinyalan (signalling pathway) 

antara ABA dan JA untuk mengatur respon 

pertahanan tanaman terhadap cekaman dan 

ekspresi dalam menanggapi cekaman biotik dan 

abiotik. Tanaman memiliki fisiologi terhadap 

peningkatan konsentrasi ABA yaitu induksi 

penutupan stomata melalui sinyal intraseluler di 

sel penjaga, produksi sitosolik oksida nitrat 

(NO) dan spesies oksigen reaktif (ROS). Hal 

tersebut dapat disebabkan oleh cekaman air 

yang dipengaruhi oleh  kadar air tanah dan 

defisit tekanan uap (de Ollas & Dodd, 2016). 

Diketahui bahwa tanah mineral memiliki 

kemampuan menahan air jauh lebih rendah 

dibandingkan tanah gambut yang disebabkan 

oleh struktur dan tekstur tanah. 

Gen-gen yang diinduksi atau 

keberadaannya berkaitan dengan ABA 

ditemukan terekspresi meningkat pada kondisi 

perlakuan mineral dan terekspresi menurun pada 

kondisi perlakuan gambut tidak tergenang. 

Proline-rich protein 4 (PRP4) yang berperan 

dalam perkembangan organ tanaman dan 

ditemukan terekspresi meningkat diinduksi oleh 

ABA (Kapoor et al., 2019). Ankyrin repeat-

containing protein ITN1 (ITN1) terekspresi 

melalui jalur pensinyalan ABA dan 

meningkatkan produksi reactive oxygen species 

(ROS) (Sakamoto, Matsuda, & Iba, 2008). 

Probable leucine-rich repeat receptor-

like protein kinase At1g35710 dan Protein TIFY 

10 (TIFY10B) ditemukan meningkat pada 

kondisi perlakuan mineral (Tabel 2). At1g35710 

merupakan gen yang juga berperan dalam jalur 

pengkode hormon (Yono et al., 2021). TIFY10 

berperan sebagai repressor JA (Chung & Howe, 

2009). Beberapa gen terkait keberadaan JA juga 

ditemukan terekspresi menurun seperti, JlP-23, 

Probable Leucine-rich repeat receptor-like 

serine/threonine-protein kinase At3g14840 

(LRR-RLK) dan LRR receptor-like 

serine/threonine-protein kinase EFR (EFR) 

terlibat dalam tranduksi pensinyalan fitohormon 

JA yang mengatur pertahanan tanaman meliputi 

penghambatan pertumbuhan, penuaan, respon 

terhadap luka, dan absisi daun (Mata-Pérez et 

al., 2015; Lal et al., 2018; Thines et al., 2007). 

Receptor-like kinase (RLK) juga ditemukan 

memainkan peran penting dalam perkembangan 

tanaman, sistem imun bawaan, dan respon 

terhadap cekaman dengan merespon sinyal 

ekstraseluler dan terlibat  jalur transduksi sinyal 

(Gao dan Xue 2012; Pan et al., 2020).  

Gen-gen yang berkaitan dan diinduksi 

dengan fitohormon SA mengalami peningkatan 

ekspresi pada perlakuan mineral. Glutathione S-

transferase F11 (GSTF11) teridentifikasi 

sebagai protein yang berfungsi sebagai reseptor 

pengikat SA pada A. thaliana (Tian et al., 

2012). NO-associated protein 1, 

chloroplastic/mitochondrial (NOA1) berperan 

dalam akumulasi nitrit oksida (NO) dan 

penutupan stomata yang diinduksi oleh 

fitohormon SA pada Arabidopsis (Sun, Hao, Lu, 

& Ma, 2010).   

Gen lain yang juga ditemukan pada top 

10 gen yang mengalami peningkatan ekspresi 

pada kondisi mineral seperti Putative 

ribonuclease H protein At1g65750 
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(At1g65750), Retrovirus-related Pol 

polyprotein from transposon RE1 (RE1), (-)-

germacrene D synthase dan 14 kDa proline-rich 

protein DC2.15. At1g65750 berdasarkan gene 

ontology (GO) memiliki fungsi dalam 

pengikatan ion logam.  RE1 merupakan gen 

yang mengkodekan protein Gag, protease, 

integrase, reverse transcriptase, dan 

Ribonuclease H (RNaseH) ditemukan 

terekspresi meningkat pada kondisi perlakuan 

mineral (Kuwahara, Kato, & Komeda, 2000).   

(-)-germacrene D synthase yang merupakan gen 

yang berkaitan dengan sintase seskuiterpen 

(Kumar et al., 2018). 14 kDa proline-rich 

protein DC2.15 teridentifikasi terlibat pada 

aktivitas proses biologis transportasi lipid (Tan 

et al., 2020). 

Perubahan dinding sel dapat terjadi akibat 

cekaman abiotik. Chun et al., 2019 menemukan 

bahwa sel pada tanaman Arabidopsis yang 

beradaptasi dengan cekaman garam 

menunjukkan kandungan lignin yang meningkat 

dan dinding sel yang menebal dibanding sel 

normal. Gen-gen berhubungan dengan dinding 

sel juga ditemukan menunjukkan pola ekspresi 

gen up-regulated pada cekaman gambut. Protein 

IQ-DOMAIN 10 dan Endoglucanase 4 

ditemukan pada top 10 terekspresi meningkat 

pada perlakuan gambut. IQD10 ditemukan 

terekspresi meningkat pada perkembangan 

xylem dan terlibat dalam biosintesis dinding sel 

sekunder dan pembentukan biomassa pada 

tanaman Populus (Badmi et al., 2008). 

Endoglucanase 4 yang berperan dalam menahan 

tekanan turgor tanaman (Kesten, Menna, & 

Sánchez-Rodríguez, 2017), ditemukan 

meningkat pada pemberian perlakuan media 

gambut. Endoglucanase ditemukan 

mempengaruhi perkembangan dinding sel 

sekunder dengan berkontribusi pada proses 

kristalisasi dinding sel. Endoglucanase 

diekspresikan selama perkembangan dinding sel 

sekunder dan berasosiasi dengan membran 

plasma, diduga bahwa Endoglucanase juga 

berperan dalam memfasilitasi integrasi xilan ke 

dalam dinding sel sekunder (Glass, Barkwill, 

Unda, & Mansfield, 2015). Penebalan dinding 

sel membantu memberikan perlindungan  

tanaman. Peningkatan kandungan lignin akan 

membuat tanaman lebih kokoh dan kuat. 

Sedangkan Transmembrane protein, putative 

(DUF247), merupakan protein yang belum 

diketahui fungsi spesifiknya. 

Dalam penelitian ini, beberapa gen yang 

terlibat dalam proses fotosintesis menunjukkan 

perubahan ekspresi yang signifikan menurun 

pada perlakuan mineral dan meningkat pada 

perlakuan media gambut (Tabel 1 dan Tabel 2). 

Putative protease Do-like 14 (DEGP14) 

menunjukkan gen terekspresi meningkat pada 

pemberian perlakuan media gambut. DEGP14 

berfungsi sebagai putative serine protease yang 

terlibat dalam respon pertahanan terhadap 

tekanan abiotik dan biotik (Fan et al., 2016). 

Beberapa golongan putative protease ditemukan  

sebagai regulator potensial dari fungsi 

fotosintesis (Nishimura, Kato, & Sakamoto, 

2017). Photosystem I reaction center subunit XI, 

chloroplastic (PSAL) juga ditemukan 

terekspresi meningkat pada kondisi gambut, 

serta gen-gen yang berkaitan dengan klorofil 

menunjukan peningkatan ekspresi (Tabel 2) 

yang menunjukkan bahwa fotosintesis pada D. 

sumatrensis berlangsung dengan baik pada 

perlakuan gambut tidak tergenang. Klorofil 

merupakan komponen utama dalam fotosintesis. 

Penelitian sebelumnya mengenai kandungan 

klorofil juga mendukung bahwa pada daun bibit 

yang ditanam pada media gambut lebih tinggi 

dibandingkan kandungan klorofil pada daun 

bibit yang ditanam pada media tanah mineral 

dengan nilai secara berturut-turut sebesar 37.50 

nmol/cm2 dan 32.19 nmol/cm2 (Kustiyarini, 

2020).  

Keberadaan glikolisis dan kadar gula 

merupakan komponen penting bagi sumber 

energi untuk perkembangan tanaman dan 

adaptasi cekaman lingkungan (Rontein et al., 

2002). Perubahan gen yang berkaitan dengan 

metabolisme sukrosa dan pati yang terjadi pada 

daun (Tabel 2).  Gen-gen yang terlibat dalam 

glikolisis mengalami peningkatan ekspresi pada 
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kondisi perlakuan mineral, namun akumulasi 

gula larut dalam daun berkurang akibat 

cekaman, terlihat pada penurunan ekspresi gen 

terkait metabolisme sukrosa pada kondisi 

perlakuan mineral (Tabel 2). 

Tabel 2. Gen-gen yang berkaitan dengan keberadaan cekaman gambut berdasarkan analisis daun D. aromatica 

Grup 

Fungsional 
Contigs 

Aksesi 

Swissprot 
Deskripsi Gen Log₂FC FDR 

Fotosintesis 

daC.39632.15826.T.35795.c0.g1.i1 
Q41385 

Photosystem I reaction center subunit XI, 

chloroplastic 
-11,37 3,47e-22 

daC.39632.47475.T.52246.c3.g8.i1 A0ZZ29 Photosystem II reaction center protein M -3,13 0,01 

daC.39632.51247.T.55053.c2.g6.i2 
Q9XF91 

Photosystem II 22kDa protein, 

chloroplastic 
-3,75 6,16e-04 

daC.39632.45354.T.44242.c0.g3.i2 
P10708 

Chlorophyll a-b binding protein 7, 

chloroplastic 
-1,72 9,34e-04 

daC.39632.47201.T.48497.c2.g1.i5 Q9S7W1 
Chlorophyll a-b binding protein protein 

CP29.3, chloroplastic 
-1,99 1,56e-04 

daC.39632.40127.T.45937.c0.g2.i1 
P26320 

Oxygen-evolving enhancer protein 1, 

chloroplastic 
-2,44 1,48e-03 

daC.39632.56390.T.54371.c0.g1.i1 Q9LI74 Protein CHUP1, chloroplastic -2,50 3,93e-04 

daC.39632.10901.T.51606.c0.g2.i1 Q8GYC7 PGR5-like protein 1B, chloroplastic -4,22 3,56e-05 

Glikolisis 

daC.39632.26189.T.51056.c1.g2.i8 

 Q5M729 

Dihydrolipoyllysine-residue 

acetyltransferase component 3 of pyruvate 

dehydrogenase complex, mitochondrial 

9,30 8,28e-16 

daC.39632.62604.cg10536 
P25858 

Glyceraldehyde-3-phosphate 

dehydrogenase GAPC1, cytosolic 
7,21 4,96e-11 

daC.39632.24157.cg10533 
P34921 

Glyceraldehyde-3-phosphate 

dehydrogenase 
4,51 2,32e-08 

daC.39632.42092.T.51653.c2.g4.i4 Q9FLW9 Plastidial pyruvate kinase 2 3,95 2,44e-04 

Sukrosa 

dan pati 

daC.39632.30738.T.56576.c7.g2.i1 
O04933 

Probable sucrose-phosphate synthase 2 

Probable sucrose-phosphate synthase 2 

-1,91 0,01 

daC.39632.65518.cg16951 -2,14 0,01 

daC.39632.65518.T.56576.c7.g1.i1 

Q8RY24 

Probable sucrose-phosphate synthase 3 

Probable sucrose-phosphate synthase 3 

Probable sucrose-phosphate synthase 3 

-2,01 0,01 

daC.39632.65518.cg16951 -1,91 0,02 

daC.39632.65518.T.35342.c0.g1.i1 -2,44 2,64e-03 

daC.39632.47422.T.49972.c0.g1.i3 

PME54 

Probable pectinesterase/pectinesterase 

inhibitor 54 

Probable pectinesterase/pectinesterase 

inhibitor 54 

-3,65 0,01 

daC.39632.47422.T.49972.c0.g1.i4 

-3,78 5,03e-03 

daC.39632.62794.T.42307.c0.g1.i1 Q9MA79 Fructose-1,6-bisphosphatase, cytosoli -3,92 1,74-e05 

daC.39632.28964.T.65202.c0.g1.i1 
Q9LSP9 

Chitinase-like protein 2 

Chitinase-like protein 2 

-5,60 9,23e-05 

daC.39632.64321.T.37318.c0.g2.i1 -4,75 8,27e-04 

daC.39632.41088.cg8063 P82859 Agglutinin -6,26 1,18-e08 

daC.39632.50942.cg20059 C0HLR9 Mannose/glucose-specific lectin -10,49 1,48-e24 

Nitrogen daC.39632.28259.cg15780 Q9M1E1 Protein NRT1/ PTR FAMILY 2.6 -3,70 2,52e-06 

Hormon 

daC.39632.44345.T.44557.c0.g1.i1 Q93VR4 MLP-Like protein 423 14,67 1,67e-03 

daC.39632.39225.T.51752.c1.g2.i2 
Q96324 Glutathione S-transferase F11 

11,09 5,71e-07 

daC.39632.39225.T.51752.c1.g2.i1 10,14 3,63e-08 

daC.39632.17420.T.46448.c2.g1.i2 
Q9LP24 

Probable leucine-rich repeat receptor-like 

protein kinase At1g35710 
9,28 4,46-e12 

daC.39632.26662.T.43140.c0.g1.i3 
Q9S7M2 

Protein TIFY 10B, Jasmonate-zim-domain 

protein 2 
3,35 0,02 

daC.39632.54852.T.52982.c0.g1.i2 
Q66GP9 

NO-associated protein 1, 

chloroplastic/mitochondrial 
2,01 0,04 

daC.39632.20652.T.44655.c1.g1.i3 Q9LUW0 Linoleate 9S-lipoxygenase 5 -2,22 0,05 

daC.39632.60640.T.44422.c0.g3.i2 

 
C0LGN2 

 

Probable leucine-rich repeat receptor-like 

serine/threonine-protein kinase 

At3g14840 

-3,22 7,68-e06 

daC.39632.44370.cg2587 
Q2R2D5 

LRR receptor-like serine/threonine-protein 

kinase EFR 
-11,20 3,25e-15 

daC.39632.65786.T.44526.c0.g2.i1 P32024 23 kDa jasmonate-induced protein -14,23 2,93e-11 

ROS 
daC.39632.53240.T.47285.c0.g2.i1 A7NY33 Peroxidase 4 -8,15 1,96e-08 

daC.39632.43245.cg2332 Q9LU64 Superoxide dismutase [Fe] 2, chloroplastic -2,69 0,01 
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Sedangkan, pada kondisi perlakuan gambut 

Mannose/glucose-specific lectin yang memiliki 

fungsi pengikat karbohidrat berkaitan glukosa 

dan manosa serta berperan dalam defensif 

terhadap mikroorganisme patogen ditemukan 

dalam 10  gen ter-atas yang mengalami 

peningkatan ekspresi. 

Adaptasi terhadap cekaman abiotik 

menyebabkan tanaman mengembangkan 

mekanisme kompleks dalam mengurangi 

dampak fisiologis dan biokimia dari kerusakan 

terkait cekaman, seperti akumulasi ROS dan 

perubahan pada dinding sel. Respon tanaman 

yang umum adalah produksi ROS dan 

peningkatan aktivitas peroksidase (Tenhaken, 

2015). Peroxidase sebagai antioksidan berperan 

dalam penekanan H2O2, reduksi oksidasi racun, 

katabolisme auksin, suberisasi, respon terhadap 

cekaman lingkungan seperti luka, serangan 

patogen dan cekaman oksidatif, dan biosintesis 

dan degradasi lignin menunjukkan ekspresi 

meningkat pada kondisi perlakuan media 

gambut (Cavergan et al., 2012; Pandey et al., 

2017). Ekspresi gen antioksidan Peroxidase 

yang bertanggung jawab untuk mengais atau 

menetralkan ROS ditemukan meningkat pada 

pemberian perlakuan pH 3,0 selama 30 hari 

pada tanaman transgenik Petunia (Naing et al., 

2018). Mekanisme toleransi pada tanaman 

cekaman mencakup sejumlah proses fisio-

biokimia yang mencakup banyak komponen 

enzimatik, seperti Superoksida dismutase (SOD) 

dan Peroksidase (POX). Superoxide dismutase 

[Fe] 2, chloroplastic di temukan menunjukkan 

up-regulated pada cekaman gambut.  

Faktor transkripsi (TF) merupakan 

elemen utama yang mengatur ekspresi gen 

target dengan mengikat elemen promotor “cis”. 

Faktor transkripsi dapat mengaktifkan atau 

menekan transkripsi gen, umumnya merupakan 

penentu utama fungsi gen pada waktu tertentu              

(Cooper, 2018). Transcription factor MYB16 

(MYB16) ditemukan terekspresi meningkat 

terhadap terhadap kondisi perlakuan tanah 

mineral (Tabel 3). MYB16 memiliki fungsi 

dalam pembentukan kutikula yang berfungsi 

melindungi tanaman dari cekaman biotik dan 

abiotik, memberikan kekuatan mekanik serta 

mengatur pertukaran air dan gas bersaman pada 

stomata (Oshima & Mitsuda, 2013). Kutikula 

merupakan lapisan lilin yang berfungsi 

menghambat laju penguapan air pada daun. 

Tabel 3. Karakterisasi faktor transkripsi terhadap pada perlakuan media tumbuh gambut dan tanah mineral 

Faktor 

Transkripsi 
Contigs 

Aksesi 

Swissprot 
Deskripsi gen Log₂FC FDR 

MYB 

daC.39632.27457.T.49180.c0.g2.i1 Q9LXF1 Transcription factor MYB16 4,19 0,03 

daC.39632.52195.T.50652.c3.g2.i1 Q50EX6 MYB-like transcription factor ODO1 -2,79 0,05 

daC.39632.46685.T.52155.c1.g1.i2 Q9SPG3 Transcription factor MYB26 -6,47 0,01 

ERF 

daC.39632.44227.T.54718.c1.g2.i1 O80341 Ethylene-responsive transcription factor 5 -2,73 0,01 

daC.39632.60413.T.52221.c0.g4.i3 
O82132 

Dehydration-responsive element-binding 

protein 2A 
2,09 0,03 

daC.39632.50382.T.38076.c0.g1.i1 
Q9LYD3 

Dehydration-responsive element-binding 

protein 3 
-2,19 0,01 

NAC 

daC.39632.56014.T.54725.c6.g2.i2 
O49459 NAC domain-containing protein 73 

-6,59 0,01 

daC.39632.56014.T.54725.c6.g2.i3 -6,12 0,01 

daC.39632.21363.T.41770.c0.g2.i1 Q84WP6 NAC domain-containing protein 43 -7,15 0,01 

BHLH 
daC.39632.17623.cg4940 Q3EAI1-2 Isoform 2 of Transcription factor bHLH60 1,58 0,02 

daC.39632.21124.T.39780.c1.g1.i1 Q9C8Z9 Transcription factor bHLH148 -1,59 0,02 

 

Daun D. aromatica mengandung 

metabolit sekunder berupa senyawa volatil 

beraroma. Daun D. aromatica mengandung 84 

senyawa, namun yang utama diantaranya adalah 

α-terpineol    (16%),      terpinen-4-ol      (15%),  

 

 

globulol   (8%)   and   α-pinene   (7%)   tersebut  

dimanfaatkan sebagai bahan baku dalam 

parfum, produk makanan, kosmetik dan obat-

obatan (Kamariyah, Ozek, Demirci, & Baser, 

2012). Faktor transkripsi MYB-like transcription  
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factor ODO1 yang berperan dalam proses 

biosintesis volatil pada daun terekspresi 

meningkat pada pemberian perlakuan gambut 

tidak tergenang. 

Transcription factor MYB26 (MYB26)  

dan NAC domain-containing protein 43 

(NAC43) merupakan faktor transkripsi yang 

mengatur penebalan dinding sel sekunder yang 

mengalami lignifikasi, sangat penting dalam 

perkembangan xilem sekunder, dan strukturnya 

menentukan karakteristik sel tumbuhan dan 

perkembangan organ (Yang et al., 2017; Xiao et 

al., 2021, Kim, Choi, & Suh, 2021). MYB26 

dan NAC43 ditemukan terekspresi meningkat 

pada kondisi perlakuan gambut tidak tergenang. 

Faktor transkripsi Ethylene-responsive 

transcription factor 5 (ERF5) terlibat dalam 

jalur pensinyalan pengaktifan ET dan respon 

terhadap IAA menunjukkan keberadaannya 

meningkat pada kondisi perlakuan gambut tidak 

tergenang dengan log₂FC 2,73 (Tabel 3). ET 

dan IAA merupakan  hormon yang bertindak 

sinergis mengontrol proses pemanjangan akar 

dan pembentukan rambut akar, serta secara 

bertindak antagonis dalam proses lain, seperti 

pembentukan akar lateral dan pemanjangan 

hipokotil (Zhu et al., 2019).  Dehydration-

responsive element-binding protein 3 (DREB3) 

yang secara proses biologis memiliki fungsi 

dalam jalur pensinyalan yang diaktifkan ET 

ditemukan meningkat pada kondisi perlakuan 

gambut tidak tergenang.  

Dehydration-responsive element-binding 

protein 2A (DREB2A) ditemukan terekspresi 

meningkat ada kondisi perlakuan mineral. 

DREB2A diketahui memiliki peran penting 

dalam pertahanan tanaman terhadap kekeringan 

dan cekaman panas (Sakuma et al., 2006). 

Faktor transkripsi bHLH148 berfungsi 

sebagai respon awal modul sinyal jasmonat 

pada padi, yang dapat diinduksi oleh berbagai 

cekaman lingkungan seperti metil jasmonat, 

ABA, dehidrasi, salinitas, suhu rendah, dan luka 

(Seo et al., 2011). 

IV. KESIMPULAN 

analisis DEG tanaman D. aromatica yang 

diberi perlakuan media tanam gambut dan 

mineral menunjukkan 439 contig up-regulated 

yang, 320 ditemukan contig down-regulated, 

serta 58129 contig tidak terekspresi signifikan. 

Pemberian kondisi perlakuan media gambut 

menunjukkan gen-gen yang menginduksi 

fitohormon JA yaitu, JIP-23 dan EFR ditemukan 

pada 10 top up-regulated gen. MYB26, 

NAC043 dan NAC73 diduga sebagai faktor 

transkripsi yang terlibat dalam merespon 

cekaman gambut yang berfungsi dalam 

penebalan dinding sel. Pada kondisi mineral, 

gen-gen yang menginduksi dan mengangkut 

Fitohormon ABA yaitu, MLP432 dan NPF57 

serta SA seperti GSTF11 ditemukan top 10 up-

regulated. Fitohormon ABA dan SA diduga 

menginduksi penutupan stomata pada cekaman 

lingkungan yang disebabkan pemberian 

perlakuan tanah mineral. Faktor transkripsi 

DREB2a dan MYB16 yang berkaitan seperti 

penutupan stomata dan pembentukan kutikula 

ditemukan meningkat pada perlakuan tanah 

mineral akibat adanya cekaman defisit air. Gen-

gen yang terlibat dalam proses fotosintesis dan 

klorofil juga ditemukan up-regulated pada 

pemberian perlakuan gambut dan down-

regulated pada perlakuan tanah mineral. 
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