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KATA PENGANTAR 

 
Analisis Metabolomik merupakan pendekatan yang dapat 
digunakan untuk menganalisis senyawa-senyawa metabolit yang 
dihasilkan oleh tanaman. Bidang ini merupakan bidang yang 
relative baru pada bidang karakterisasi tanaman melalui senyawa 
metabolit. Dengan mendapatkan karakteristik senyawa metabolit 
yang dihasilkan oleh tanaman, maka akan menjadi sumber informasi 
penting untuk memproduksi senyawa metabolit penting.  
 
Metode ini menjadi pelengkap diantara metode ‘omic’ lainnya, 
sehingga dapat diperoleh suatu analisa ‘omic’ yang lebih lengkap. 
HPLC, UPLC, NMR dan LC-MS merupakan metode analisa 
metabolomik yang telah banyak digunakan untuk mengidentifikasi 
senyawa metabolit primer ataupun sekunder pada tanaman. Pada 
umumnya, senyawa tersebut banyak memiliki manfaat bagi 
tanaman itu sendiri ataupun sebagai pengembangan biofarmaka. 
 
Pada monograf Metabolomik Manfaatnya bagi Pemuliaan yang yang 
ditulis oleh saudara Sholeh Avivi dan saudara Dwi Mai Abdul Imam 
Buqori ini, diuraikan secara subtansial pengertian dasar 
metabolomik serta beberapa alternatif metode analisisnya. Buku ini 
sangat sesuai bagi mahasiswa, dosen dan peneliti yang sedang 
mempelajari analisis metabolomik primer dan sekunder. Juga sangat 
sesuai bagi peneliti yang akan melakukan pencarian senyawa-
senyawa metabolit tanaman yang memiliki manfaat bagi kehidupan 
secara luas. Harapan kami buku ini memberikan barokah manfaat 
bagi semua. 
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1.1 Pendahuluan 

Metabolomik adalah studi pada mahluk hidup yang berskala 

besar yang mempelajari molekul-molekul kecil berupa metabolit 

yang berukuran berkisar antara 50-1500 Dalton (Da). Metabolit 

berada dalam sel, jaringan dan organ. Juga mempelajari berbagai 

interaksi antara metabolit tersebut dalam sistem biologis. 

Metabolomik berbeda dengan genomik. Genomik 

mempelajari tentang gen yang ukurannya jauh lebih besar dari 

metabolit. Gen jika sudah di ekpresikan bisa menjadi protein dan 

enzim yang terdiri dari gabungan banyak asam amino-asam amino. 

Metabolit ini lebih dikenal sebagai senyawa senyawa sederhana 

yang merupakan produk atau reaktan dalam reaksi kimia, seperti 

glukosa, asam amino, lipid, dll. 

Metabolomik adalah cabang baru dari "omics/penanda" 
yang melibatkan identifikasi dan kuantifikasi metabolit serta jejak 
kimia dari proses regulasi seluler pada spesies biologis yang 
berbeda. Metabolom adalah kumpulan metabolit total dalam suatu 
organisme, yang dapat diukur untuk mengkarakterisasi variasi 
genetik atau lingkungan. Metabolomik memainkan peran penting 
dalam mengeksplorasi interaksi genetik-lingkungan, karakterisasi 
mutan, fenotip, identifikasi biomarker, dan penemuan obat. 
Metabolomik adalah pendekatan yang menjanjikan untuk 
menguraikan berbagai jaringan metabolisme yang terkait dengan 
toleransi cekaman biotik dan abiotik pada tanaman. Dalam konteks 
ini, pemuliaan yang dibantu metabolomik memungkinkan 
penyaringan yang efisien untuk hasil dan toleransi stres tanaman 
pada tingkat metabolisme. Alat analisis metabolomik tingkat lanjut 
seperti : non-destructive nuclear magnetic resonance spectroscopy (NMR), 
liquid chromatography  mass-spectroscopy  (LC-MS), gas chromatography-
mass spectrometry (GC-MS), high performance liquid chromatography 
(HPLC), dan direct flow injection (DFI) mass spectrometry, telah 
mempercepat profil metabolik. Saat ini, mengintegrasikan 
metabolomik dengan post-genomic tools telah memungkinkan diseksi 
yang efisien dari asosiasi genetik dan fenotipik pada tanaman 
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tanaman. Monograf ini memberikan wawasan tentang alat 
metabolisme tanaman mutakhir untuk perbaikan tanaman. Selain 
itu, kami menggambarkan alur kerja penelitian metabolisme 
tanaman yang berfokus pada penjelasan mekanisme toleransi 
cekaman biotik dan abiotik pada tanaman. Selanjutnya, potensi 
pemuliaan berbantuan metabolomik untuk perbaikan tanaman dan 
aplikasinya di masa depan dalam pemuliaan tanaman. Dalam bagian 
akhir, kami juga mengulas tentang tantangan dan prospek masa 
depan pengembangan analisis metabolomik dalam biologi 
tumbuhan. 

 
1.2 Metabolomik dalam Biologi Tumbuhan 

Metabolomik adalah salah satu pendekatan yang muncul dan 
menarik dari alat omics, yang kini telah diterapkan secara luas untuk 
perbaikan tanaman. Metabolomik sangat penting untuk mempelajari 
toleransi cekaman abiotik, resistensi patogen, ekotipe yang kuat, dan 
pemuliaan tanaman dengan bantuan metabolik. Sampai saat ini, 
kemajuan besar telah dibuat untuk mengembangkan alat 
metabolisme modern untuk perbaikan tanaman [1]. Kerajaan 
tumbuhan mengandung keanekaragaman metabolit yang sangat 
besar sekitar 200.000 senyawa dan sebagian besar masih belum 
diketahui. Diperkirakan sekitar 10.000 metabolit sekunder telah 
ditemukan pada spesies tanaman yang berbeda. Metabolit yang 
ditemukan secara struktural berbeda dalam sifat dan fungsinya 
biokimia dan dianggap sangat penting dalam biologi tanaman [2]. 
Platform metabolomik modern sedang dieksploitasi untuk 
menjelaskan jalur biologis yang kompleks dan menjelajahi jaringan 
regulasi tersembunyi yang mengendalikan pertumbuhan dan 
perkembangan tanaman. Metabolome terdiri dari satu set lengkap 
metabolit dengan berat molekul rendah dalam sistem biologis. 
Penelitian metabolisme terutama berkaitan dengan identifikasi dan 
kuantifikasi molekul kecil (<1500 Da), struktur kimianya, dan 
interaksi dalam suatu organisme [3]. Banyak metabolit yang unik 
dan memainkan peran penting dalam hasil panen dan kontrol 
kualitas nutrisi [4]. Pertumbuhan dan perkembangan tanaman di 
bawah kondisi lingkungan yang berbeda sangat dipengaruhi oleh 
sintesis sejumlah besar metabolit. Metabolomik lingkungan 
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melibatkan penyelidikan interaksi tanaman dengan lingkungannya. 
Hal ini didasarkan pada evaluasi rinci tingkat metabolit di bawah 
ekologi tanaman tertentu untuk menunjukkan efek pada adaptasi 
tanaman dan modifikasi apapun dalam arsitektur genetik mereka. 
Ini menyediakan platform untuk memeriksa interaksi lingkungan-
organisme untuk mengukur fungsi tanaman secara rinci [5]. Aplikasi 
penting lainnya dari metabolomik, yang disebut sebagai 
metabolomik ekologi, berkaitan dengan analisis koneksi biokimia 
tanaman di seluruh sistem temporal dan spasial yang berbeda. Ini 
bertujuan untuk menguraikan kemungkinan dampak tekanan 
abiotik/biotik pada setiap proses biokimia penting melalui 
identifikasi metabolit sebagai respons terhadap faktor lingkungan. 
Ini menjelaskan sifat biokimia dari banyak fenomena ekologi 
penting, seperti efek beban parasit, terjadinya penyakit, dan infeksi. 
Hal ini juga membantu untuk mengevaluasi interaksi antara dua 
tingkat trofik atau beberapa dampak faktor abiotik dengan 
hubungan intra dan interspesifik. Variasi konsentrasi berbagai 
metabolit dapat memberikan indikasi mekanistik untuk jaringan 
biokimia yang menjelaskan umpan balik fenotipik dan fisiologis 
tanaman terhadap fluktuasi lingkungan [6]. Potensi penuh dari 
metabolisme ekologis belum dieksplorasi. 

Cekaman biotik dan abiotik mempengaruhi produk-
tivitas tanaman dan menyebabkan penurunan besar-besaran 
dalam hasil panen tahunan global. Alat-alat metabolisme dapat 
diintegrasikan dengan alat-alat omics lainnya, seperti genomik, 
transkriptomik, dan proteomik, untuk mengatasi cekaman 
abiotik/biotik pada tanaman [7]. Ini membantu untuk 
menganalisis berbagai metabolit tanaman eksogen dan endogen 
di bawah tekanan iklim yang ekstrim dan merupakan kunci 
untuk memahami sistem biologi tanaman. Penerapan strategi 
berbasis omics untuk memahami proses regulasi stres dari genom 
ke fenomena diilustrasikan pada Gambar 1. Metabolom tanaman 
terdiri dari dua jenis metabolit yaitu primer dan sekunder. Profil 
metabolik metabolit primer dan sekunder memberikan 
pengetahuan yang luas tentang proses biokimia yang terjadi 
selama metabolisme tanaman [8]. Beberapa metabolit primer dan 
sekunder tanaman dapat saling terkait dengan jalur metabolisme 
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yang sangat kompleks. Keberhasilan deteksi, identifikasi, 
penilaian, dan evaluasi metabolit ini dimungkinkan melalui alat 
metabolisme canggih, seperti kromatografi gas-spektrometri 
massa (GC-MS), spektroskopi massa kromatografi cair (LC-MS), 
dan magnet nuklir non-destruktif. spektroskopi resonansi (NMR) 
[9]. 

 

 
 

Gambar 1. Sistem biologi untuk memahami mekanisme stres tanaman. Dogma 
sentral biologi tanaman menunjukkan aplikasi terintegrasi genomik, 
transkriptomik, proteomik, metabolomik, dan fenomik di bawah tekanan 
biotik/abiotik (Sung et al., 2015).  

 
 

Metabolit primer penting untuk biosintesis lipid, gula, dan 
asam amino pada tanaman. Mereka memediasi asam 
trikarboksilat dan siklus glikolisis selama fotosintesis dan dengan 
demikian mempengaruhi pertumbuhan dan perkembangan 
tanaman. Variasi dalam sintesis metabolit primer dapat 
menyebabkan fotosintesis tidak berfungsi dan penyesuaian 
osmotik yang tidak seimbang pada tanaman. Metabolisme primer 
menghasilkan produksi metabolit sekunder, seperti flavonoid, 
atropin, karotenoid, dan asam fitat. Ini tidak penting untuk 
kelangsungan hidup tanaman dan diproduksi sebagai respons 
terhadap kondisi stres yang berbeda, seperti suhu tinggi, dingin, 
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kekeringan, salinitas, dan serangan serangga/hama. Selain itu, 
metabolit sekunder juga termasuk spesies oksigen reaktif (ROS), 
antioksidan, dan ko-enzim [10]. Metabolom tanaman juga terdiri 
dari beberapa metabolit sekunder khusus, seperti fenolat 
(~10000), alkaloid (~21000), dan terpenoid (>25000), yang 
menawarkan toleransi terhadap cekaman biotik/abiotik. Baru-
baru ini, banyak dari senyawa khusus ini telah ditemukan 
sebagai biomarker unik yang mengukur kinerja tanaman di 
bawah lingkungan stres dan berfungsi sebagai komponen 
penting untuk banyak program perbaikan tanaman [9]. Selama 
ontogenesis tanaman, metabolit primer dan sekunder disintesis 
secara terus menerus melalui reaksi biokimia yang kompleks. 
Oleh karena itu, penting untuk mengungkap proses biokimia 
metabolisme unik yang terlibat dalam biologi tanaman [11]. 

Berdasarkan pengetahuan penelitian sebelumnya, banyak 
metode telah dirancang untuk mendeteksi dan mengidentifikasi 
metabolit spesifik [12]. Namun, karena komposisi kimia yang 
beragam, produksi besar-besaran di kompartemen seluler, dan sifat 
metabolit yang kompleks, tidak ada alat metabolisme tunggal yang 
dapat digunakan untuk pembuatan profil seluruh metabolisme. 
Meskipun beberapa metode ekstraksi metabolom dan kombinasi alat 
analitik sering diterapkan untuk profil metabolik yang sukses [12], 
platform analitik canggih untuk memecahkan kode seluruh 
metabolom spesies tanaman apa pun masih dalam fase non-sepele 
[7]. Metabolomik memiliki prospek yang menjanjikan untuk 
mempercepat pemilihan bahan pemuliaan yang lebih baik dan 
menyaring varietas tanaman elit. Integrasi metabolomik dengan alat 
genomik tanaman modern, seperti genotype-based sequencing (GBS), 
varian genetik genome-wide, dan whole genome sequencing, membuka 
cakrawala yang menarik untuk perbaikan tanaman [13]. 

Alat metabolisme digunakan untuk profil metabolik 
biofluida dan berbagai jaringan sel, yang terlibat dalam proses 
seluler yang berbeda, sehingga menggambarkan keseluruhan 
komposisi fisiologis sel [14]. Ini juga dapat digunakan untuk 
menyelidiki prototipe gen vital apa pun pada tanaman dan 
memungkinkan tingkat pemahaman genotip-metabolik-fenotipik. 
Dibandingkan dengan organisme hidup lainnya, beragam metabolit 
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tanaman memiliki urutan ketidakstabilan, ukuran, polaritas, 
kelarutan, kemampuan beradaptasi, dan volatilitas yang berbeda 
[15-18]. Metabolomik, metabolisme, atau istilah profil metabolit 
digunakan sebagai alternatif untuk menggambarkan tiga jenis 
pendekatan, seperti metabolomik yang ditargetkan, metabolomik 
semi-target, dan metabolomik yang tidak ditargetkan [1,7]. Faktor-
faktor seperti kuantifikasi dan deteksi metabolit, akurasi percobaan, 
metode persiapan sampel, dan evaluasi target spesifik merupakan 
prasyarat profil metabolik yang efisien. Dalam kasus pendekatan 
yang tidak ditargetkan, deteksi komposisi struktural dan kimia 
metabolit sangat penting saat melakukan studi bertarget dan semi-
target memungkinkan sifat kimia metabolit dievaluasi sebelum 
pengadaan data [19]. 

Tinjauan ini menjelaskan keuntungan dan kerugian dari alat 
analisis canggih dan alur kerja yang diadopsi dalam penelitian 
metabolisme tanaman. Di sini, kami juga membahas genetika 
tanaman dan implikasi biokimia, yang memicu keragaman metabolit 
tanaman yang luar biasa dan memberikan gambaran tentang 
mekanisme toleransi stres pada tanaman di bawah kondisi iklim 
ekstrem. Kami selanjutnya fokus pada era pemuliaan berbantuan 
metabolomik yang tumbuh cepat untuk perbaikan tanaman dan 
jebakan dalam studi metabolomik saat ini juga diuraikan. 
 
1.3 Alat Analisis Metabolomik 

Penjelasan metabolit tanaman dalam profil metabolik sangat 
menantang karena koneksi yang tidak memadai antara proteom dan 
metabolom. Selain itu, sulit untuk mendeteksi beberapa metabolit 
selama analisis seluruh metabolisme karena kendala teknis, seperti 
ketidakcocokan instrumen, kurangnya protokol standar, dan 
volatilitas metabolit yang diinginkan [13]. Dalam metabolomik, tidak 
ada teknik atau alat tunggal yang dapat digunakan untuk 
menganalisis semua metabolit yang ada dalam suatu metabolom; 
sebaliknya, seperangkat teknologi yang berbeda diperlukan untuk 
menyediakan jumlah cakupan metabolit terbesar. Teknik 
metabolisme yang berbeda termasuk mass spectrometry (MS) [20], 
non-destructive nuclear magnetic resonance spectroscopy (NMR) [21], 
high-performance thin-layer chromatography (HPTLC), capillary 
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electrophoresis-mass spectrometry (CE-MS) [22], gas chromatography-
mass spectrometry (GC-MS) [23], liquid chromatography-mass 
spectrometry (LC-MS) [24], direct infusion mass spectrometry (DIMS), 
ultra-performance liquid chromatography (UPLC), high-resolution mass 
spectrometry (HRMS) [25], dan Fourier transform ion cyclotron resonance 
mass spectrometry (FI-ICR-MS) [26]. Dari data yang diperoleh dengan 
CE-MS, LC-MS, GC-MS, dan pendekatan terintegrasi berbasis NMR 
telah diterapkan secara luas untuk analisis metabolomik. 
Keuntungan dan kerugian dari beberapa teknik analisis umum yang 
digunakan dalam metabolomik dijelaskan pada Tabel 1. 

Pilihan pendekatan metabolomik tergantung pada akurasi, 
selektivitas, kecepatan, presisi, dan sensitivitas alat analisis apa pun. 
Untuk studi metabolit yang komprehensif, teknik NMR dapat 
digunakan dengan mudah di banyak organisme, termasuk tanaman. 
Pembuatan profil metabolik berbasis NMR adalah teknologi yang 
cepat, tepat, dan efisien untuk penyaringan dan identifikasi sampel 
biologis serupa. Ini tidak merusak, selektif, dan sangat mahir dalam 
memetakan jalur
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Tabel 1. Perbandingan alat yang biasa digunakan dalam metabolisme tanaman 
(Razzaq et al., 2019).  

Alat Analisa Aplikasi Keunggulan Kekurangan Propertis 

Nuclear Magnetic 
Resonance 

Spectroscopy 
(NMR) 

Tidak 
merusak; 

pemeriksaan 
metabolit; 
Analisis 

perbandingan 
sampel 

Kuantitatif; 
Sangat dapat 
direproduksi; 
Kuantifikasi 
yang akurat; 

Analisis yang 
kuat; 

Kemudahan 
persiapan 
sampel; 
Berikan 

informasi yang 
kaya tentang 

struktur 
metabolit; 
Pemisahan 

tidak 
diperlukan; 
Kompatibel 

dengan 
padatan dan 

cairan. 

Biaya instrumen 
yang tinggi; 
Sensitivitas 

rendah; 
Kurangnya 

platform 
bioinformatika; 
Volume sampel 

yang besar 
diperlukan; 

Analisis spektral 
sibuk dan 

memakan waktu 

Mass range: 
<~50 kDa; 
Sensitivity: 
Low (10−6 

M) 

Liquid 
Chromatography-

Mass 
Spectrometry 

(LC-MS) 

Baik untuk 
mendeteksi 

senyawa 
polar; Cocok 

untuk analisis 
metabolit 
sekunder 

seperti 
vitamin, 

glukosinolat; 
flavonoid dan 

karotenoid; 
Metode 
ionisasi: 

Atmospheric 
pressure 
chemical 

ionization 
(APCI) and 
electrospray 
ionization 

(ESI) 

Sensitivitas 
tinggi; 

Selektivitas 
yang baik; 

Lebih sedikit 
volume sampel 

yang 
dibutuhkan; 
Derivatisasi 

tidak 
diperlukan; 
Persiapan 

sampel 
minimal; 

Mencakup 
sebagian besar 
metabolisme 

Destruktif; 
Pemisahan kolom 

LC rendah; 
Pengurangan 
kuantifikasi; 

Penekanan ion; 
Cocok untuk 

pembuatan profil 
yang ditargetkan; 
Persiapan sampel 
yang melelahkan 

Ukuran: 
<1500 Da;  
Tingkat 

akurasi: 50–
100 ppm; 
Tingkat 

sensitivitas: 
TInggi 

(10−15 M) 
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Alat Analisa Aplikasi Keunggulan Kekurangan Propertis 

Gas 
Chromatography-

Mass 
Spectrometry 

(GC-MS) 

Baik untuk 
senyawa 

hidrofobik 
dan polar 

seperti 
vitamin, asam 
organik, gula, 
hidrokarbon 
dan minyak 

atsiri 
memiliki 

berat molekul 
rendah 
Metode 
ionisasi: 
Electron 

impact (EI) 

Lebih tepat; 
Daya resolusi 
tinggi; Cocok 
untuk analisis 

senyawa 
volatil; 

Sensitivitas 
yang baik; 
Ekonomis 

dibandingkan 
NMR dan LC-
MS; Didukung 

oleh 
bioinformatika 
dan database; 

Dapat 
direproduksi 

Diperlukan 
derivatisasi; 

Destruktif; Tidak 
cocok untuk 

senyawa yang 
tidak mudah 

menguap; 
Kemungkinan 
hilangnya ion 

pseudomolekular 

Ukuran: 
<350 Da;  
Tingkat 

akurasi: <50 
ppm; 

Tingkat 
sensitivitas: 

TInggi 
(10−12 M) 

Fourier-
Transform 

Infrared 
Spectroscopy (FT-

IR) 

Deteksi 
metabolit 
yang tidak 
diketahui 
dilakukan 

dengan 
analisis kimia 

ion mass to 
charge ratio 

(m/z). 
MALDI 

beresolusi 
tinggi 

Analisis 
throughput 

tinggi; Hemat 
biaya; 

Karakterisasi 
dan pemisahan 

langsung 
dalam sampel 

campuran; 
Memberikan 

informasi lebih 
lanjut tentang 

data 

Tidak layak 
untuk sampel 

basah; 
Spesifisitas 

kurang; Rentang 
dinamis terbatas; 
Masalah terkait 

isomer 

Ukuran: 
<1500 Da;  
Tingkat 

akurasi: <1 
ppm; 

Tingkat 
sensitivitas: 

TInggi 
(10−18 M) 

 
metabolisme [27]. Selain itu, reproduktifitasnya yang tinggi 
menjadikannya alat yang ampuh dalam penelitian metabolomik 
tanaman. Profil metabolik berbasis NMR secara efisien memantau 
respons tanaman di bawah tekanan biotik/abiotik pada berbagai 
tahap perkembangan [18]. Banyak teknik terintegrasi NMR telah 
diterapkan untuk mengidentifikasi unit struktural metabolit yang 
tidak diketahui. Alat canggih yang dikembangkan baru-baru ini 
untuk metabolomik tanaman adalah one- and two-dimensional NMR 
[28], isotope-labeled NMR [29], dan micro-coil NMR [30]. NMR adalah 
satu-satunya alat yang dapat mendeteksi pelabelan spesifik dari 
isotop stabil [3]. Hal ini dapat melacak molekul non-zero magnetic 
dengan satu atau lebih atom, seperti 31P, 15N, 14N, 13C, dan 1H, dan 
memungkinkan deteksi metabolit dengan menerima hanya satu 
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sinyal [31]. NMR adalah pendekatan non-invasif, cepat, sangat 
kuantitatif, dan tidak bias yang memerlukan persiapan sampel kecil 
dan tidak memerlukan proses pemisahan kromatografi. Ini 
membantu untuk menyelidiki senyawa yang terkait dengan polimer 
tidak larut melalui NMR resolusi tinggi keadaan padat [32]. 
Dibandingkan dengan MS, NMR memiliki rentang dinamis yang 
lebih rendah, resolusi yang lebih rendah, dan sensitivitas yang 
buruk, yang mengakibatkan terbatasnya cakupan metabolit primer 
dan sekunder dalam penelitian metabolisme tanaman [33]. Namun, 
penemuan baru-baru ini, seperti pengembangan kumparan 
frekuensi radio mini, teknik NMR multi-dimensi, magnet 
superkonduktor [34], dan probe kriogenik [35], telah mengatasi 
keterbatasan utama dalam teknologi NMR. 

Teknik spektrometri massa memberikan manfaat persiapan 
sampel yang cepat dan pemeriksaan dalam keadaan alaminya [17]. 
Ultra-high-performance liquid chromatography (UPLC) dan high-
performance liquid chromatography (HPLC) adalah alat konvensional 
untuk analisis metabolit. Namun, integrasi alat ini dengan 
spektrometri massa menyediakan platform analitis yang efisien 
untuk profil metabolisme tanaman [36]. GC-MS telah diakui sebagai 
teknologi analitik throughput tinggi dengan tingkat sensitivitas 
tinggi untuk profil metabolik. Ini menawarkan deteksi, pemisahan, 
dan identifikasi yang sangat luar biasa karena penerapan titik suplai 
ionisasi dampak elektronik (EI). GC-MS juga dapat digunakan untuk 
menyelidiki metabolit primer, seperti asam amino, asam organik, 
gula, alkaloid, lipid, keton, ester, peptida, dan gula-fosfat. 
Keuntungan dari GC-MS termasuk presisi, sensitivitas tinggi dan 
resolusi, mengurangi biaya operasional, dan profil metabolisme 
yang cepat [37]. Namun, GC-MS hanya dapat digunakan untuk 
mendeteksi senyawa yang tidak stabil secara termal dan mudah 
menguap [38]. 

Berbeda dengan pendekatan GC-MS, LC-MS menggunakan 
sumber electrospray ionization (ESI) untuk menganalisis metabolit 
dengan berat molekul tinggi, yang bersifat polar dan termo-labil. Ini 
dilakukan sebagian besar untuk profil metabolit sekunder, termasuk 
vitamin, glukosinolat, flavonoid, dan karotenoid, tetapi juga dapat 
digunakan untuk deteksi metabolit primer. LC-MS memiliki fitur 
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unik yang memungkinkan penyelidikan langsung metabolit dalam 
sampel apapun tanpa perlu derivatisasi [39]. Selain itu, profil 
metabolik berbasis LC-MS dilakukan dengan metode yang 
ditargetkan dan tidak ditargetkan. Dalam teknik yang ditargetkan, 
satu set metabolit diidentifikasi dan diukur sementara dalam 
pendekatan non-target, berbagai jenis senyawa kimia, seperti lipid, 
asam amino, dan turunannya, terdeteksi [1]. Dalam metabolomik 
tanaman, pendekatan terintegrasi LC dan MS banyak digunakan 
untuk penelitian analitik karena akurasi dan sensitivitasnya yang 
lebih besar [12]. Alat canggih spektrometri massa, seperti desorption 
electrospray ionization mass spectrometry (DESI) dan matrix-assisted 
laser desorption ionization (MALDI), telah diterapkan untuk 
mencapai pencitraan resolusi tinggi dalam metabolomik yang 
menunjukkan pola pengaturan metabolit dalam sel dan jaringan 
tanaman [40]. Dengan aplikasi pendekatan MS yang terintegrasi 
baru-baru ini, metabolomik telah muncul sebagai strategi yang lebih 
fleksibel daripada genomik dan proteomik. Memang, profil 
metabolisme berbagai tanaman, seperti gandum, beras, jagung, 
sorgum, dan kedelai, menunjukkan aplikasi yang luar biasa dari 
metabolomik dalam biologi tanaman [4,41-44]. 
 
1.4 Alur Kerja Analisis Metabolomik 

Langkah-langkah inti yang terlibat dalam desain 
eksperimental metabolomik adalah persiapan sampel, akuisisi data 
melalui strategi analitik, dan pemanfaatan teknik chemo-metric yang 
sesuai untuk penambangan data [45]. Langkah-langkah ini 
dijelaskan secara singkat: 
 
1.4.1 Persiapan Sampel 

Cara dan metode mempersiapkan sampel merupakan satu 
bagian sangat penting dari metabolomik karena akan 
mengakibatkan dampak yang sangat besar pada hasil akhir 
pengujian [45]. Jaringan tanaman di atas permukaan tanah, seperti 
biji, batang, dan akar dapat digunakan sebagai bahan sampel [46]. 
Dalam eksperimen metabolisme tanaman, teknik pemintalan sudut 
ajaib resolusi tinggi banyak digunakan meskipun tidak cocok untuk 
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ekstraksi metabolit sekunder tanaman yang memainkan peran 
penting dalam mekanisme pertahanan diri tanaman [47]. 

Tujuan utama preparasi sampel adalah untuk memisahkan 
metabolit dari unsur yang tidak diinginkan dan memperkaya 
metabolit yang diinginkan. Teknik preparasi sampel terbaik harus 
cepat, ekonomis, sederhana, mudah, dan menjunjung tinggi 
integritas sampel [48]. Persiapan sampel tanaman untuk analisis 
metabolisme melibatkan empat langkah: Pemanenan bahan 
tanaman, pendinginan, ekstraksi, dan analisis sampel. Tergantung 
pada karakteristik metabolit dan pilihan metode analisis, langkah 
ekstraksi dan pembekuan dapat diabaikan. Selain itu, pemanenan 
dan pendinginan bahan sampel adalah sama untuk semua alat 
analisis tetapi pendinginan bahan sampel tunduk pada sifat biologis 
sampel. Pengambilan sampel harus dilakukan dengan hati-hati, 
karena metabolisme tanaman sensitif terhadap reaksi enzimatik 
yang mendegradasi berbagai metabolit. Biasanya, bahan tanaman 
didinginkan dalam nitrogen cair segera setelah panen untuk 
menghindari perubahan metabolisme [45]. Demikian pula, umur 
sampel tanaman juga sangat penting karena profil metabolisme 
daun muda sangat berbeda dengan daun dewasa. Menghindari 
degradasi enzimatik dari bahan sampel sangat penting untuk 
persiapan sampel [49]. 

Banyak protokol ekstraksi telah dikembangkan dalam 
beberapa tahun terakhir untuk analisis metabolomik [46,50]. Secara 
konvensional, alu dan mortar digunakan untuk menggiling daun 
[51], dan ini sekarang telah diganti dengan metode lain, termasuk 
penggiling listrik, liser jaringan, dan osilator ultrasonik. Pemilihan 
pelarut ekstraksi juga sangat penting dalam ekstraksi metabolit. 
Pelarut seharusnya tidak memiliki sinyal dan mudah dipisahkan 
tanpa memicu reaksi biokimia. Metanol berair, etanol, asam 
perklorat, asetonitril, dan air biasanya digunakan sebagai pelarut 
ekstraksi [46]. Pilihan protokol ekstraksi tergantung pada laju 
disolusi dan kelarutannya. Komponen biologis, seperti selulosa atau 
lignin, dapat berinteraksi dengan metabolit dan akibatnya 
mempengaruhi laju disolusi. Salah satu metode konvensional yang 
digunakan untuk ekstraksi sampel adalah ekstraksi Soxhlet. Dalam 
teknik ini, sampel dipanaskan terus menerus, dan pelarut pekat 
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digunakan untuk ekstraksi. Mikroekstraksi fase padat adalah 
metode penting yang digunakan secara luas untuk profil metabolik 
yang ditargetkan dan tidak ditargetkan melalui pendekatan 
spektrometri massa [52]. Laser microdissection (LMD) adalah teknik 
yang sangat baik untuk mengisolasi sel yang diinginkan dari sampel 
mikroskopis. Itu tidak mempengaruhi kimia dan morfologi 
metabolit yang diinginkan dalam sampel [53]. Ekstraksi berbantuan 
gelombang mikro (microwave-assisted extraction/MAE) adalah 
metode ekstraksi sampel berkecepatan tinggi dan akurat lainnya 
dalam metabolomik [46]. Untuk metabolit volatil, metode efisien 
yang disebut ekstraksi cairan superkritis dapat digunakan [54]. 
Banyak metode preparasi sampel lain yang ada, termasuk 
ultrasound-assisted extraction (UAE) [55], ekstraksi berbantuan 
enzim [56], solid phase microextraction (SPME), dan Swiss rolling 
technique [57]. Dengan inovasi baru dalam metabolomik, metode 
baru untuk ekstraksi muncul dari hari ke hari sesuai dengan 
pemilihan teknik analisis dan sifat metabolit. 
 
1.4.2 Pengumpulan Data, Anotasi dan Proses 

Era modern metabolomik memberikan wawasan mendalam 
tentang kompleksitas molekul hilir genom, transkriptom, dan 
proteom tanaman baik dalam kondisi pertumbuhan normal atau 
sebagai respons terhadap berbagai tekanan. Analisis seluruh 
metabolisme telah menetapkan sejumlah besar kumpulan data 
karena banyaknya jumlah metabolit yang ada di berbagai bagian sel 
atau jaringan tanaman. Sifat dan komposisi metabolit yang rumit 
dalam sampel tanaman yang berbeda membuat analisis data 
metabolomik menjadi lebih kompleks. Tujuan dasar untuk analisis 
seluruh metabolisme adalah untuk mengkategorikan metabolit yang 
berbeda dari berbagai sampel tanaman yang disebabkan oleh 
berbagai faktor [58]. Sejumlah besar data dapat dihasilkan oleh 
metabolomik, sehingga disebut teknik kaya data [59]. Analisis 
metabolomik yang efektif bergantung pada ilmu pengetahuan basah 
dan kering [60]. Alat otomatis yang kuat diperlukan untuk 
mengelola kumpulan data besar, dan membubuhi keterangan dan 
menyimpan data mentah [61]. Tantangan nyata dalam metabolomik 
tanaman adalah mengekstrak informasi akurat tentang metabolit 
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spesifik dari kumpulan data masif yang dihasilkan oleh teknik-
teknik canggih. Langkah-langkah dasar yang terlibat dalam data 
mining termasuk pra-pemrosesan, pra-perawatan, dan analisis 
statistik data [62,63]. Oleh karena itu, alat statistik yang canggih 
diperlukan untuk secara cepat menentukan dan mengukur semua 
target dalam sampel. Data mentah yang diperoleh dari analisis 
sampel dikenai serangkaian analisis statistik untuk menghasilkan 
matriks data numerik dan menyelaraskan data ini untuk diproses 
lebih lanjut. 
 
1.4.3 Alat Statistik dan Identifikasi Biomarker 

Metabolomik mengukur kelimpahan metabolit sebagai 
biomarker prediktif untuk diagnosis penyakit. Ini juga menilai 
perubahan genetik serta lingkungan yang diinduksi dalam 
konsentrasi metabolit. Identifikasi biomarker bergantung pada 
analisis data menggunakan metode statistik yang berbeda. 
Penyelidikan penanda metabolik terhubung dengan konsep 
menghubungkan variabel respons, seperti fenotipe yang diinginkan, 
dengan variabel penjelas yang mewakili biomarker. Platform 
statistik multi-dimensi yang sesuai adalah wajib untuk analisis maju 
cepat untuk memperkirakan hubungan antara metabolit dan 
variabel fenotipik. Korelasi Pearson berpasangan dapat digunakan 
untuk menemukan biomarker tertentu, di mana hanya satu 
metabolit yang terhubung ke fenotipe yang diinginkan. Meskipun, 
lebih dari satu analisis metabolit diperlukan untuk merancang 
model prediktif, dan canonical correlation analysis (CCA) sering 
diterapkan untuk mempelajari korelasi maksimal antar variabel 
[64,65]. 

Alat statistik dapat digunakan untuk menangani data 
metabolomik throughput tinggi yang sebagian besar diadaptasi dari 
teknologi omics yang sudah ada. Banyak alat statistik yang awalnya 
dikembangkan untuk analisis transkriptomik juga dapat digunakan 
untuk analisis data metabolomik. Secara tradisional, dalam setiap 
data metabolomik, kami bertujuan untuk melihat perbedaan 
kelompok baik secara univariat, yaitu, mode parameter demi 
parameter menggunakan teknik univariat (analisis varians 
(ANOVA), Mann–Whitney U-test). Analisis univariat umumnya 
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dilakukan untuk penemuan biomarker pada tingkat awal biologi 
sistem, yang mempelajari satu variabel pada waktu tertentu. Selain 
itu, juga dapat memverifikasi kinerja dan legitimasi dugaan penanda 
metabolik [66]. Di sisi lain, analisis multivariat dapat digunakan 
untuk skrining kultivar dan ekotipe tanaman, diagnosis penyakit, 
dan penemuan penanda metabolik [2]. Alat-alat ini telah digunakan 
untuk evaluasi komparatif yang efisien di antara genotipe dan 
sampel yang berbeda. Beberapa strategi fusi data membantu untuk 
mengeksplorasi variasi pada tingkat molekuler hingga fenotipik 
tanaman [67]. Ada banyak alat statistik multivariat yang tersedia, 
termasuk ANOVA, analysis of variance-simultaneous component 
analysis (A-SCA), principal component analysis (PCA), partial least 
squares-discriminant analysis (PLS-DA), dan heat  map analysis. 
Pemilihan alat statistik harus dibuat sesuai dengan skema prosedur 
eksperimental [68]. 

Untuk mempelajari data metabolomik throughput tinggi, 
strategi statistik multivariat umumnya dikategorikan ke dalam dua 
pendekatan [69]: Pendekatan tanpa pengawasan di mana sampel tak 
dikenal dianalisis secara statistik, dengan fokus pada struktur alami 
yang ada dalam kumpulan data; dan teknik yang diawasi, yang 
bertujuan untuk mengubah kumpulan data multivariat dari analisis 
metabolik ke demonstrasi unit biologis di bawah pengawasan, 
kadang-kadang dikenal sebagai platform prediktif [70]. Metode 
terawasi menggambarkan hubungan antara input dan output yang 
dapat diamati dalam sampel data tertentu. 

PCA diakui sebagai salah satu alat statistik multivariat tanpa 
pengawasan yang paling penting dan digunakan secara luas untuk 
pendekatan reduksi multidimensi [71]. Selain itu, PCA bermanfaat 
dan efisien karena variasi di antara perlakuan atau sampel yang 
berbeda dapat dibagi dan dijelaskan secara komprehensif dalam 
berbagai komponen prinsip. Meskipun, PCA tidak dapat 
memisahkan varians dalam sampel setiap kali faktor multiguna 
sangat terhubung atau terjadi bersamaan [71]. Di sisi lain, 
pendekatan PLS memiliki keuntungan dalam mengelola kumpulan 
data yang bising dan sangat kolinear. Selain itu, ekstensi PLS, seperti 
orthogonal PLS (OPLS), sparse PLS (sPLS), dan PLS-DA, juga sering 
dilakukan dalam analisis data metabolik. Metode OPLS dan PLS 
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memberikan informasi signifikan yang dapat berguna untuk 
pemilihan penanda metabolik [72,73]. Alat statistik yang tersedia 
secara komersial adalah Matlab (https://www.mathworks.com) dan 
SIMCA-P (http://umetrics.com/products/simca), yang 
mengusulkan beberapa jenis prosedur. Beberapa paket lain yang 
dibuat untuk profil metabolik [74-77] ditunjukkan pada Tabel 2. 
Karena alat statistik ini diterapkan di berbagai bidang, mereka dapat 
digunakan dalam beberapa aplikasi perangkat lunak statistik, yang 
tidak diprogram khusus untuk profil metabolik. Beberapa perangkat 
lunak pemrograman R yang sangat baik telah dikembangkan untuk 
berbagai aplikasi dalam penelitian metabolisme tanaman. Alat 
statistik bahasa paket R dirancang untuk memberikan grafik dan 
komputasi statistik, dan sejumlah besar teknik analisis statistik 
digunakan dalam program paket R [78]. Untuk analisis metabolomik 
univariat dan multivariat, paket R dapat digunakan untuk memandu 
pengguna dengan cara yang paling nyaman melalui jalur langkah 
demi langkah mulai dari pemrosesan pra-data hingga penilaian data, 
evaluasi, interpretasi, dan visualisasi, hingga deteksi hal-hal 
menarik. metabolisme. Baru-baru ini, beberapa paket perangkat 
lunak R yang sangat baik telah dirancang untuk analisis data yang 
dapat direproduksi dan fleksibel, pemodelan berbasis jalur, dan 
pemodelan liner untuk analisis data kuantitatif. MetabR 
(http://metabr.r-forge.r-project.org/) [79], Metabo Analyst R 
(https://github.com/xialab/MetaboAnalystR) [80], Lilikoi 
(https://github.com /lanagarmire/lilikoi) [81], dan MetaboDiff 
(http://github.com/andreasmock/MetaboDiff/a) [82] adalah 
beberapa paket perangkat lunak R penting yang tersedia untuk 
analisis metabolomik. 

 
1.4.4 Alat Bioinformatik dan Database 

Waktu tidak lagi menjadi faktor pembatas untuk 
penambangan data dalam metabolomik karena kemajuan pesat 
dalam alat analitik dan teknis modern. Informatika komputasi 
merupakan prasyarat eksperimen metabolomik [83]. Selama 
beberapa tahun terakhir, banyak program berbasis web online telah 
dirancang untuk membantu penambangan data metabolomik, 
penilaian data, pemrosesan data, dan interpretasi data. Pembuangan 
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platform yang dapat dinilai secara akurat dan ekonomis telah sangat 
memudahkan desain dan pemeliharaan alat web yang dapat 
digunakan oleh banyak peneliti dengan sedikit keterampilan 
bioinformatika dan fasilitas komputasi yang terbatas [84]. Namun, 
menangani kumpulan data mentah yang besar secara sering melalui 
internet menimbulkan kelemahan substansial. XCMS adalah alat 
bioinformatika online (https://xcmsonline. scripps.edu), yang 
memungkinkan data mentah diunggah secara langsung dan 
membantu pengguna dalam analisis statistik dan pemrosesan data 
[85]. Server XCMS tidak dapat menangani file data besar karena 
ruang terbatas. Baru-baru ini, aliran XCMS telah dibuat untuk 
transfer data terprogram dalam eksperimen LC-MS yang 
mengurangi waktu pemrosesan data dan meningkatkan kemanjuran 
sistem online [86]. Hal ini juga dapat digunakan untuk mendeteksi 
zat mutatif melalui alat MS menerapkan database METLIN [87]. 
Selain itu, skrip R diprogram in-house untuk mendapatkan output 
yang terdiri dari karakteristik dalam formasi melalui paket XCMS, 
yang dapat diterapkan untuk melakukan penyelidikan statistik dan 
deteksi metabolit melalui database MS/MS dan prediktor formula 
[88]. 

METLIN (http://metlin.scripps.edu) adalah database online 
lain yang diterapkan dalam berbagai penelitian terkait dengan profil 
metabolisme respons stres pada tanaman. Ini bermanfaat untuk 
profil metabolik metabolit unik dan alur kerja penambangan data, 
anotasi, dan pemrosesan tidak memakan waktu. Selain itu, 
memungkinkan pengambilan segera hasil analisis LC/MS, MS/MS, 
dan FTMS dengan mengizinkan operatornya untuk memasukkan 
kueri ke dalam database melalui kerangka kerja yang diprogram 
[89]. MetaGeneAlyse (http://metagenealyse.mpimp-
golm.mpg.de/) adalah alat berbasis web yang menerapkan teknik 
pengelompokan reguler, seperti analisis komponen independen 
(ICA) dan k-means. Alat web ini juga menawarkan banyak cara 
untuk analisis statistik, seperti analisis pengayaan jalur, PLS-DA, 
dan uji-t [90]. Selama dekade terakhir, MetaboAnalyst telah 
dimodifikasi secara efisien dengan mengintegrasikan berbagai alat, 
seperti MetPA (http://metpa.metabolomics.ca) [91] dan MSEA 
(http://www.msea.ca) [92]. Platform berbasis web yang signifikan 
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yang telah digunakan dalam metabolisme tanaman untuk penilaian 
data, pemrosesan, dan analisis statistik adalah MeltDB 
(https://meltdb.cebitec.uni-bielefeld.de) [93].  

 
Tabel 2. Daftar alat bioinformatika dan statistik untuk alur kerja analisis 
metabolomik tumbuhan (Razzaq et al., 2019). 

Alat Weblink 
Fungsi 

Utama 

MetaboAnalyst www.metaboanalyst.ca/ 
Analysis 

statistik 

MetaboSearch http://omics.georgetown.edu/metabosearch.html Notasi Data 

MeltDB 2.0 https://meltdb.cebitec.uni-bielefeld.de Proses Data 

metaP-server 
http: 

//metabolomics.helmholtz-muenchen.de/metap2/ 

Analysis 

Data 

MetExplore http://metexplore.toulouse.inra.fr 

Analysis 

alur 

metabolit 

Metabox https://github.com/kwanjeeraw/metabox 

Analysis 

alur 

metabolit 

METLIN https://metlin.scripps.edu/ 
Metabolite 

annotation 

MetAlign www.metalign.nl 

Proses Data 

&
  

Analysis 

statistik 

MetiTree http://www.metitree.nl/ Notasi Data 

Metab
 

www.metabolomics.auckland.ac.nz/index.php/ 

Analysis 

alur 

metabolit 

MetabR
 

http://metabr.r-forge.r-project.org/ R package 

MetaboAnalystR
 

https://github.com/xialab/MetaboAnalystR R package 

Lilikoi
 

https://github.com/lanagarmire/lilikoi R package 

MetaboDiff
 

http://github.com/andreasmock/MetaboDiff/a R package 

MetFrag
 

http://c-ruttkies.github.io/MetFrag 
Metabolite 

annotation 

MetaGeneAlyse
 

http://metagenealyse.mpimp-golm.mpg.de/ 
data analysis 

Metabolit 

Metacrop 2.0
 

http://metacrop.ipk-gatersleben.de Notasi Data 

MetAssign
 

http://mzmatch.sourceforge.net/ Notasi Data 

XCMS
 

https://xcmsonline.scripps.edu Proses Data 

MZedDB
 

http://maltese.dbs.aber.ac.uk:8888/hrmet/index.html Notasi Data 

MassBank
 

http://www.massbank.jp/ 
Notasi 

Metabolit 

 
Basis data lain, seperti iMet-Q (http://ms.iis.sinica.edu. 

tw/comics/Software_iMet-Q. html), MS-Dial (http:// 
prime.psc.riken.jp/Metabolomics_Software/ MS-DIAL/), dan 
MetAlign (www.metalign.nl), dioperasikan oleh GUI windows 
(antarmuka pengguna grafis) dan tidak memerlukan instalasi lokal 
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[94–96]. Untuk mempelajari metabolome dengan asal spesies-
nonspesifik atau spesies-spesifik, MZedDB dan KEGG 
(http://www.genome.jp/kegg/) telah diterapkan secara luas 
[97,98]. Baru-baru ini, alat baru, Galaxy-M, telah dikembangkan 
untuk memeriksa metabolit yang tidak ditargetkan melalui teknik 
LC-MS [99]. Meta box adalah server online lain dan memiliki banyak 
aplikasi dalam penjelasan data omics [100]. Babelomics 
(http://www.babelomics.org/) [101] dan Gene Pattern 
(http://software.broadinstitute.org/cancer/software/genepattern/
) [102] adalah dua perangkat web berbasis omics yang telah 
digunakan untuk melakukan analisis statistik univariat dan 
multivariat, interpretasi data ekspresi gen, dan visualisasi data 
metabolomik. Tabel 2 menunjukkan berbagai alat bioinformatika 
statistik, berbasis web, dan online yang banyak digunakan dalam 
metabolomik tanaman untuk analisis data [103-123]. 
 
1.5 Metabolomik untuk Pengembangan Tanaman Pangan 

Metabolomik telah muncul sebagai alat yang paling 
menjanjikan untuk menguraikan toleransi cekaman abiotik pada 
spesies tanaman. Baru-baru ini, metabolomik telah diterapkan untuk 
menyelidiki metabolit unik selama siklus hidup tanaman. Cekaman 
biotik/abiotik memiliki peran penting dalam penurunan hasil panen 
[16]. Tanaman merespon kedua stres dalam mekanisme yang sama, 
tetapi stres ini menghasilkan variasi dalam proses biokimia dan 
fisiologis tanaman. Deteksi organisme yang menyerang tergantung 
pada pengenalan unit molekul tertentu. Penyerbu memicu sensor 
kekebalan pada tanaman, memberikan resistensi, termasuk effector-
triggered immunity (ETI), pattern-triggered immunity (PTI), dan termed 
pattern recognition receptors (PRRS) [124]. Pada awal stres abiotik, 
tanaman mensintesis fitohormon untuk memberikan ketahanan stres 
[125]. Stres oksidatif mengganggu konduktansi stomata dan 
mengaktifkan beberapa mekanisme pensinyalan [126]. Secara 
keseluruhan, profil ekspresi gen spesifik menggambarkan komposisi 
yang tepat dari metabolit dalam spesies tanaman tertentu. Sebuah 
agen bioaktif baru disintesis karena aktivasi jaringan metabolisme 
tertentu [125]. Diagram alir yang menunjukkan langkah-langkah 
umum yang terlibat dari diagnostik hingga pemuliaan berbantuan 
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metabolomik untuk perbaikan tanaman ditunjukkan pada Gambar 
2. Pada bagian berikut, kami menguraikan peran metabolomik 
dalam menguraikan toleransi cekaman biotik dan abiotik pada 
tanaman pangan. 

 

Gambar 2. Bagan alir yang menguraikan mekanisme papan dalam analisis 
metabolomik tanaman untuk perbaikan tanaman (Han et al., 2012).   

 
1.5.1 Toleransi Cekaman Abiotik 

Cekaman abiotik merupakan faktor pembatas utama 
produksi pertanian dan dapat digambarkan sebagai setiap 
perubahan kondisi pertumbuhan tanaman yang mempengaruhi 
metabolisme tanaman, perkembangan normal tanaman, dan 
fisiologi tanaman. Cekaman abiotik utama yang secara negatif 
mengatur pertumbuhan tanaman adalah kekeringan, salinitas, suhu 
ekstrem, genangan air, logam berat, dan pendinginan [127]. 
Metabolomik telah muncul sebagai alat yang paling menjanjikan 
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untuk menyelidiki regulasi toleransi cekaman abiotik pada spesies 
tanaman. Baru-baru ini, metabolomik telah diterapkan untuk 
menyelidiki metabolit unik yang mengatur mekanisme toleransi 
cekaman abiotik pada tanaman. Tujuan utama menyelidiki variasi 
metabolik di bawah tekanan abiotik adalah untuk mendeteksi 
metabolit berbeda yang memungkinkan pemulihan homeostasis 
tanaman dan menormalkan modifikasi metabolisme. Selain itu, juga 
digunakan untuk menyelidiki senyawa spesifik yang bertanggung 
jawab untuk menawarkan toleransi cekaman abiotik pada tanaman 
[11,14]. 

Banyak alat canggih, seperti NMR, LC-MS, dan GC-MS, 
banyak digunakan dalam studi metabolomik untuk menjelaskan 
toleransi cekaman abiotik pada tanaman [18]. GC-MC umumnya 
dapat digunakan untuk profil metabolisme tanaman di bawah 
tekanan abiotik. Time of flight (TOF-MS) juga memberikan 
diferensiasi dan deteksi berbagai metabolit yang cepat dan efisien 
dalam sampel atau perlakuan campuran [11,17,128]. Untuk 
identifikasi metabolit yang diatur oleh stres abiotik, Fourier-
transform ion cyclotron resonance, linear trap quadrupole (LTQ), 
perangkap ion, triple quadrupole, dan quadrupole TOF (qTOF) telah 
digunakan [129]. Semua mekanisme penting pada tanaman dari 
perkecambahan sampai dewasa sangat dipengaruhi oleh cekaman 
abiotik [17]. Di bawah cekaman kekeringan dan salinitas, tanaman 
menghadapi cekaman osmotik dengan mengganggu konsentrasi ion 
dan homeostasis [130]. Cekaman abiotik sangat mempengaruhi 
fotosintesis tanaman serta menghambat sintesis semua metabolit 
primer, termasuk asam amino, gula alkohol, dan gula [131]. 

Kemajuan terbaru dalam metabolisme tanaman untuk 
mengidentifikasi toleransi cekaman abiotik pada tanaman utama 
dirangkum dalam Tabel 3. 
 

1.5.1.1 Cekaman Kekeringan 

Kekeringan merupakan faktor pembatas utama untuk 
produksi pertanian di seluruh dunia. Pada cekaman kekeringan, 
tanaman mengadopsi beberapa modifikasi fisiologis, seperti absisi 
daun, pengurangan luas timbal, dan serapan hara yang lebih besar 
oleh akar tanaman. Selanjutnya, penutupan stomata mempengaruhi 
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aktivitas transpirasi dan mengurangi kehilangan air. Perubahan 
fisiologis ini meningkatkan water use efficiency (WUE) yang pada 
akhirnya menghambat aktivitas fotosintesis karena berkurangnya 
konsentrasi CO2 dan penutupan stomata [132]. Penyesuaian osmotik, 
yaitu akumulasi aktif zat terlarut sebagai respons terhadap 
kekeringan, menghasilkan potensi osmotik yang berkurang dan 
berkontribusi untuk mempertahankan turgor sel, merupakan 
mekanisme adaptasi yang penting terhadap defisit air pada beberapa 
tanaman. Tanaman mensintesis banyak poliamina di mana-mana, 
seperti spermine, spermidine, dan putrescine, sebagai respons 
terhadap cekaman kekeringan sebagai mekanisme pertahanan [133].  

Analisis metabolik menunjukkan bahwa kekeringan sangat 
mempengaruhi profil metabolisme, mempengaruhi tingkat 82 
metabolit pada berat (61 meningkat dan 21 menurun) dan 78 
metabolit pada mutan (46 meningkat dan 32 menurun). Para penulis 
mengklasifikasikan perubahan profil metabolit ke dalam kategori 
berdasarkan waktu (fase awal, tengah dan akhir) dan tren variasi 
sepanjang percobaan perjalanan waktu (sementara atau stabil). 
Perbandingan profil metabolisme berat dan mutan menyoroti 
bahwa, di antara total 64 metabolit yang meningkat dehidrasi, 16 
diatur oleh jalur yang bergantung pada ABA, termasuk beberapa 
asam amino, etanolamin, glukosa dan fruktosa, 35 diatur oleh jalur 
yang tidak bergantung pada ABA, seperti rafinosa dan galaktinol, 
metabolit yang termasuk dalam siklus TCA dan shunt GABA, dan 
13 diatur oleh jalur yang bergantung pada ABA dan tidak 
bergantung pada ABA, termasuk prolin, agmatin, metionin, lisin, 
sakaropin, dan fenilalanin. 

Salah satu mekanisme yang dijelaskan untuk cekaman 
kekeringan tanaman toleransi adalah produksi dan akumulasi 
organik zat terlarut. Senyawa ini dapat bertindak sebagai osmolit 
untuk penyesuaian osmotik dan pemeliharaan turgor di sitosol atau 
sebagai osmoprotectants untuk menstabilkan komponen selular. 
Karena itu, regulasi senyawa ini merupakan salah satu yang paling 
alternatif yang menjanjikan untuk perbaikan kekeringan toleransi 
pada tanaman kacang-kacangan. Akibatnya, pemahaman yang lebih 
dalam tentang jalur metabolisme yang menghasilkan osmolit yang 
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diatur secara umum sangat penting untuk keberhasilan pendekatan 
pemuliaan tanaman. 

Mengingat pentingnya pemahaman yang lebih baik tentang 
bagaimana legum merespons dan beradaptasi dengan kondisi 
kekeringan, respons metabolik spesies legum telah dilaporkan 
dalam beberapa penelitian. Dalam hal ini dan lainnya yang 
melibatkan berbagai spesies tumbuhan dan tanaman pangan, 
beberapa metabolit primer dan sekunder utama telah dikaitkan 
dengan respons kekeringan (Gambar 3 & 4). Untuk itu, platform 
analitik dan desain eksperimen yang berbeda telah digunakan. 
Goufo dan kolaborator menggunakan GC-TOF-MS dan LC-DAD 
untuk profil metabolisme kacang tunggak (Vigna unguiculata L. 
Walp.) ketika mengalami kekeringan (selama 6 atau 12 hari) dan 
disiram ulang selama 6 hari setelah 6 hari stres. Meskipun kacang 
tunggak dianggap sebagai tanaman tahan kekeringan untuk 
menampilkan sifat fisiologis yang diinginkan, kekeringan masih 
mempengaruhi produktivitasnya. Dengan GC-MS, penulis dapat 
mengidentifikasi 41 metabolit primer, termasuk 5 gula, 4 poliol, 24 
asam amino dan/atau turunannya, dan 8 asam organik. Oleh LC-
DAD, 35 puncak ditetapkan berdasarkan fitur spektralnya. Itu 
termasuk anotasi 15 asam fenolik, 17 flavonoid, dan 3 
proanthocyanidins. Oleh karena itu, dengan menggabungkan dua 
platform analitik pelengkap, tidak hanya metabolit primer yang 
ditetapkan sebagai penanda resistensi atau bagian dari respons 
adaptif terhadap cekaman kekeringan tetapi juga metabolit sekunder 
diindikasikan. Quercetin 3-O-6″-malonylglycoside, kaempferol 3-O-
diglycoside, quercetin, galactinol, dan prolin diidentifikasi memiliki 
respons paling signifikan terhadap kekeringan.
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Gambar 3. Representasi skema jalur biosintesis tanaman yang terlibat dalam 
biosintesis metabolit primer dan sekunder pada tanaman. Beberapa senyawa dan 
prekursor yang terwakili memiliki konsentrasi yang diubah sebagai respons 
terhadap tekanan biotik dan abiotik. Pemahaman tentang dinamika dan mekanisme 
perubahan tersebut, serta fungsi biologisnya, sangat penting untuk mendukung 
pengembangan kultivar baru yang lebih toleran atau tahan terhadap kondisi 
lingkungan yang merugikan. Dalam konteks ini, strategi pembuatan profil 
metabolik adalah alat yang sangat berharga untuk mengakses informasi mengenai 
perubahan metabolik ini (Gong et al., 2013). 
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Gambar 4. Metabolit primer dan sekunder yang konsentrasinya diubah pada spesies 
legum yang mengalami cekaman air. Senyawa representatif diatur sesuai dengan 
jalur biosintetiknya seperti yang ditunjukkan pada Gambar 3. Dengan warna biru, 
gula; dalam warna biru muda, antioksidan; dalam warna oranye terang, poliamina; 
dalam warna kuning cerah, asam amino; dalam warna pink, fitohormon; dalam 
warna hijau, senyawa fenolik; dalam senyawa turunan TCA asam trikarboksilat 
berwarna kuning (Rochfort et al., 2015). 

 
Coutinho dan kolaborator menganalisis daun dan akar dari 

dua kultivar kedelai yang berbeda (satu sensitif dan satu cukup 
toleran) dengan 1H NMR dan analisis data multivariat. Analisis 
pergeseran kimia dan konstanta kopling memungkinkan mereka 
menetapkan sinyal dari 26 metabolit primer dan 11 metabolit 
sekunder. Para penulis menunjukkan bahwa alanin, GABA, sukrosa, 
asetat, sitrat, dan suksinat terakumulasi di akar ketika tanaman 
terkena banjir. Menariknya, sebagian besar kadar senyawa ini 
menurun di daun. Akumulasi diferensial metabolit juga dijelaskan 
untuk dua varietas buncis (Cicer arietinum L.), satu toleran dan satu 
sensitif, keduanya terpapar cekaman kekeringan. Pendekatan 
profiling metabolik tak bertarget berbasis UPLC-HRMS 
memungkinkan pemisahan 691 puncak, dari mana 175 diidentifikasi 
sebagai metabolit yang diketahui, termasuk asam amino, asam 
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organik, gula, poliamina, senyawa nitrogen, dan polifenol. Prolin, 
arginin, histitin, isoleusin, dan triptofan sangat terakumulasi dalam 
daun varietas toleran setelah induksi cekaman kekeringan, 
sementara senyawa seperti GABA, alanin, asam α-ketoglutarat, 
kolin, fenilalanin, tirosin, glukosamin, adenosin, guanin, dan asam 
aspartat menurun pada kedua varietas. Dalam penelitian lain, nodul 
dari dua varietas kacang tanah (Arachis hypogaea L.) dengan toleransi 
kontras terhadap kekeringan (satu sensitif dan satu lagi toleran) 
dianalisis dengan GC-MS setelah mengalami cekaman kekeringan. 
Dari 58 metabolit yang teridentifikasi, asam amino, asam organik, 
karbohidrat, dan beberapa prekursor menunjukkan perubahan yang 
signifikan. Benjolan pada kultivar toleran mengakumulasi trehalosa, 
prolin, dan GABA, sedangkan kultivar sensitif mengalami 
penurunan kadar asparagin dan glutamin. Selain itu, kultivar ini 
tidak dapat memulihkan metabolisme seperti tanaman yang diairi 
dengan baik. 

Akhirnya, sebuah studi mengenai proses aklimatisasi 
kekeringan pada enam spesies Lotus menunjukkan bahwa respon 
tersebut disertai dengan peningkatan konsentrasi seluler dari 
banyak metabolit hidrofilik kecil (atau osmolit, seperti asam amino, 
gula, dan metabolit siklus TCA), yang dapat bervariasi. sesuai 
dengan spesies yang dipelajari. Dalam studi mereka, 198 tag spektral 
massa dianotasi secara manual dari kumpulan data profil GC-MS, 
mewakili metabolit yang diketahui dan masih belum diketahui. Dari 
jumlah tersebut, 90 diubah oleh perlakuan kekeringan (76 meningkat 
dan 14 menurun). Peningkatan signifikan diamati untuk asam 
organik (asam suksinat dan malat), gula (fruktosa, glukosa 
galaktosa, dan maltosa) dan poliol (arabitol, ononitol, dan galaktitol). 
Mempertimbangkan asam amino, prolin, leusin, dan isoleusin 
meningkat, sedangkan serin, glisin, dan treonin menurun. 
Asparagin, lisin, dan valin tidak menunjukkan perubahan yang 
signifikan. Akhirnya, penulis menunjukkan bahwa perubahan kuat 
yang terlibat dalam aklimatisasi lintas genus harus dianalisis 
menggunakan lebih dari dua spesies/kultivar yang toleran versus 
sensitif untuk menghindari kesalahpahaman antara variasi alami 
dan toleransi metabolik. 
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Profil metabolisme dilakukan untuk enam genotipe gandum 
di bawah cekaman kekeringan. Genotipe toleran kekeringan ini 

menghasilkan beberapa metabolit penting, seperti γ-aminobutyric 

acid (GABA), myo-inositol, treonin, prolin, asam oksalat, asam 
malat, glukosa, fruktosa, dan sukrosa [134]. Analisis metabolik 
komparatif dari kultivar gandum yang toleran kekeringan dan 
rentan menunjukkan akumulasi tingkat tinggi lisin, arginin, 
metionin, dan prolin dalam menanggapi cekaman kekeringan [135]. 
Demikian pula, akumulasi linamarin, pipecolate, prolin, dan 
triptofan juga telah dideteksi oleh analisis metabolomik gandum di 
bawah cekaman kekeringan dan ini dapat digunakan sebagai 
biomarker potensial untuk menyaring genotipe toleran kekeringan 
[136]. 

Baru-baru ini, profil metabolik berbasis GC-MS dari delapan 
kultivar gandum dilakukan untuk mengamati mekanisme toleransi 
kekeringan. Data mengenai kandungan klorofil, konduktansi 
stomata, kadar air relatif, dan metabolit dari kultivar yang berbeda 
dicatat. Peningkatan konsentrasi glutamin, serin, metionin, lisin, dan 
asparagin tercatat di bawah cekaman kekeringan [20]. Pada tahun 
2018, Yang dan rekan melakukan profil metabolisme jagung di 
bawah tekanan kekeringan melalui RP/UPLC-MS, yang 
menunjukkan peningkatan regulasi metabolisme lipid dan 
karbohidrat dan percepatan siklus glutathione [14]. Selanjutnya, 
profil metabolik berbasis LC-MS- dan GC-MS mengkonfirmasi 
akumulasi diferensial metabolit pada daun muda dan dewasa 
[137.138]. Dalam studi lain, sidik jari metabolik berbasis GC-MC dari 
10 hibrida jagung dilakukan di bawah tekanan kekeringan. Hasilnya 
mengungkapkan konsentrasi gula yang rendah, seperti eritritol dan 
maltosa sementara tidak ada perubahan yang diamati pada 
konsentrasi xylitol dan raffinose selama cekaman kekeringan. 
Kultivar jagung toleran kekeringan hiperakumulasi GABA, leusin, 
glisin, serin, alanin, dan triptofan [4]. Peningkatan produksi asam 4-
hidroksisinamat, asam ferulat, asam stearat dan xylitol dicatat 
menggunakan alat GC-MS pada padi di bawah kondisi kekeringan 
[139]. Strategi gabungan analisis metabolisme berbasis GC-TOF-MS 
telah dilakukan pada beras untuk mempelajari pengaruh cekaman 
kekeringan pada metabolisme poliamina. Hasil penelitian 
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menunjukkan regulasi biosintesis poliamina yang terkoordinasi 
dengan baik, sehingga meningkatkan sintesis spermin untuk 
mengatur toleransi kekeringan pada padi [140]. Profil metabolisme 
dari tanaman yang berbeda, seperti gandum, barley, beras, dan 
kedelai, telah dilakukan untuk menjelaskan metabolit vital yang 
menawarkan toleransi kekeringan [16,17,141-143]. 
 

1.5.1.2 Cekaman Salin 

Tingkat salinitas tanah yang lebih tinggi mengakibatkan 
keracunan ion dan gangguan mekanisme penyerapan ion, 
menyebabkan sindrom metabolik dan ketidakseimbangan osmotik 
yang mengarah pada pertumbuhan terhambat dan penangkapan 
beberapa aktivitas fisiologis [144]. Konsentrasi ion Na+ yang tidak 
seimbang menyebabkan keracunan ion, yang menghambat 
penyerapan hara dan air pada kondisi salinitas tinggi [145]. Tanaman 
mensintesis banyak metabolit primer dan sekunder untuk mengatasi 
kondisi cekaman salinitas. 

Profil metabolisme benih padi berbasis GC-MS dilakukan di 
bawah tekanan garam yang membuktikan hiperakumulasi asam 
amino penting, seperti leusin, isoleusin, valin, dan prolin [15]. Gupta 
dan rekan melakukan profil metabolik komparatif beras toleran dan 
sensitif dengan menggunakan teknik GC-TOF-MS. Peningkatan 
kadar akumulasi asam amino pada genotipe toleran diamati 
dibandingkan dengan varietas rentan. [146]. Profil metabolik 
berbasis GC/MS dari akar jelai di bawah kondisi stres garam 
mengungkapkan peningkatan produksi asam organik, prolin, 
sukrosa, xilosa, dan maltosa, yang menunjukkan mekanisme 
toleransi garam dalam jelai [147]. Dalam laporan terbaru, analisis 
metabolisme beras di bawah tekanan garam menunjukkan 
peningkatan konsentrasi sukrosa dan manitol, dan kandungan 
quinate dan shikimate yang lebih rendah, yang memberikan 
toleransi salinitas pada beras [23]. Modifikasi jalur asam absisat 
(ABA) dapat mengganggu jalur hormonal lain yang terkait dengan 
stres garam. Misalnya, jalur jasmonate (JA) adalah jalur hormonal 
yang sangat penting yang mendapat perhatian saat ini. Dilaporkan 
bahwa penerapan melati mengurangi kerusakan salinitas pada 
spesies padi [148]. Selain itu, berbagai alat metabolomik telah 
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digunakan untuk mempelajari variasi profil metabolisme banyak 
tanaman pangan, seperti tomat, jagung, barley, dan gandum 
[129.149.150]. 

Dua kultivar padi (Arborio dan Nipponbare) telah 
dikarakterisasi dengan analisis 1H-NMR untuk mengetahui profil 
metaboliknya dalam kondisi tekanan osmotik atau tekanan garam 
pada percobaan in vitro. Nipponbare ditemukan lebih toleran 
terhadap kedua cekaman daripada Arborio, seperti yang 
ditunjukkan oleh persentase penghambatan pertumbuhan tunas dan 
akar. Untuk kedua genotipe, plot skor PCA mengelompokkan 
sampel menjadi tiga kelompok berbeda, tergantung pada kondisi 
pertumbuhan: bibit yang tidak diberi perlakuan, perlakuan osmotik 
(PEG 20%) dan perlakuan garam (NaCl 150 mM). Dibandingkan 
dengan kondisi pertumbuhan kontrol, pucuk kedua kultivar 
mengakumulasi jumlah glukosa, glutamin, dan glutamat yang lebih 
tinggi di bawah kedua kondisi stres; di bawah tekanan garam, 
peningkatan kandungan sukrosa, treonin, valin, dan laktat juga 
diinduksi. 

Meskipun kedua kultivar padi menunjukkan kecenderungan 
yang sama dalam perubahan metabolisme selama stres, mereka 
berbeda secara signifikan dalam jumlah relatif beberapa metabolit, 
yaitu rasio sukrosa/glukosa dan rasio glutamat/asam amino total 
dan glutamin/asam amino total. Hasil ini menunjukkan bahwa 
metabolisme gula dan glutamin-glutamat diatur secara berbeda 
dalam dua kultivar sebagai respons terhadap cekaman abiotik. 

Dua kultivar jelai yang berbeda dalam toleransi garamnya, 
Sahara (lebih toleran) dan Clipper (lebih rentan), dibandingkan 
untuk profil metabolismenya dalam kondisi normal atau salin dalam 
percobaan jangka waktu (24 jam, 3 dan 5 minggu). PCA dari 
metabolit daun memisahkan sampel milik dua kultivar yang tumbuh 
dalam kondisi apa pun, jaraknya meningkat seiring dengan waktu 
percobaan untuk sampel kontrol dan perlakuan. Pada kedua 
kultivar, pemisahan yang jelas antara respon jangka pendek (24 jam) 
dan jangka panjang (3 dan 5 minggu) juga terlihat. Memang, setelah 
24 jam perlakuan garam, hanya sedikit perubahan konsentrasi 
metabolit yang terdeteksi, sedangkan setelah paparan jangka 
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panjang (3 dan 5 minggu) sejumlah besar perubahan metabolik dan 
perubahan yang lebih besar diamati pada kedua kultivar. 
 

1.5.1.3 Cekaman Genangan 

Kerusakan utama tanaman akibat banjir tanah adalah 
kekurangan oksigen, yang berdampak negatif pada respirasi 
mitokondria. Ketika fosforilasi oksidatif respirasi mitokondria 
terganggu dalam kondisi anaerobik, produksi adenosin trifosfat 
(ATP) pernapasan turun secara substansial. Untuk mengatasi krisis 
energi, tanaman meningkatkan fluks glikolitik untuk menghasilkan 
lebih banyak ATP melalui penipisan cadangan gula yang lebih cepat. 
Dalam kondisi stres seperti itu, tanaman harus menghasilkan ATP 
yang cukup untuk mempertahankan fungsi seluler dan 
meregenerasi NAD+ teroksidasi untuk mempertahankan fluks 
glikolitik. Piruvat yang terakumulasi dari glikolisis dapat disalurkan 
melalui jalur fermentasi untuk mengembalikan genangan NAD+ 
diperlukan untuk glikolisis. 

Fermentasi etanol dan fermentasi laktat adalah dua jalur 
fermentasi pada tumbuhan yang menggunakan piruvat sebagai 
substrat. Dalam fermentasi etanol, piruvat didekarboksilasi menjadi 
asetaldehida melalui piruvat dekarboksilase (PDC) dan kemudian 
direduksi menjadi etanol melalui alkohol dehidrogenase (ADH) 
bersamaan dengan oksidasi NADH menjadi NAD+. Karena hasil 
energi yang jauh lebih rendah dari fermentasi etanol (2 mol ATP per 
mol glukosa yang dikonsumsi), dibandingkan dengan respirasi 
mitokondria (36-38 mol ATP per mol glukosa yang dikonsumsi), 
fermentasi etanol harus dilanjutkan dengan laju yang lebih tinggi 
untuk memenuhi permintaan energi dari fungsi seluler. Akumulasi 
etanol dan asetaldehida yang mudah menguap dan fitotoksik telah 
diukur pada berbagai spesies pohon dan rumput yang terpapar 
banjir. Pada pohon yang tahan banjir, sejumlah besar etanol yang 
dihasilkan dari fermentasi etanol pada akar yang tergenang dapat 
diangkut ke daun melalui aliran transpirasi, di mana etanol secara 
berurutan dioksidasi menjadi asetaldehida dan asetat melalui ADH 
dan aldehida dehidrogenase pada daun. Asetat diubah menjadi 
asetil-KoA melalui enzim pengaktif asetat dan masuk kembali ke 
metabolisme sentral, yang memulihkan karbon yang akan hilang 
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sebagai etanol dalam jaringan hipoksia. Dalam fermentasi laktat, 
piruvat direduksi menjadi laktat oleh laktat dehidrogenase 
bersamaan dengan oksidasi NADH. Karena laktat adalah asam 
lemah, akumulasinya dapat menyebabkan pengasaman seluler, 
berpotensi menyebabkan inaktivasi enzim dan kerusakan sel. 

Selain penyesuaian metabolisme karbon melalui etanol dan 
fermentasi laktat, kekurangan oksigen juga sangat mempengaruhi 
metabolisme nitrogen dalam sel tumbuhan. Alanin adalah salah satu 
asam amino yang terakumulasi paling dramatis saat kekurangan 
oksigen. Rute utama untuk akumulasi alanin anaerobik adalah 
melalui alanin aminotransferase (AlaAT), yang mendukung 
konversi piruvat dan glutamat menjadi alanin dan 2-oksoglutarat di 
bawah hipoksia. Bagaimana tanaman meregenerasi glutamat 
sebagai substrat untuk AlaAT di bawah hipoksia? Aminasi reduktif 
2-oksoglutarat melalui sintase glutamat yang bergantung pada 
NADH (NADH-GOGAT) mungkin bertanggung jawab atas sintesis 
glutamat yang baru di bawah hipoksia. Aktivitas NADH-GOGAT 
yang meningkat juga meregenerasi NAD+ yang diperlukan untuk 
mempertahankan fluks glikolitik pada defisiensi oksigen. Rute lain 
untuk akumulasi anaerobik alanin adalah melalui proses yang 
dikenal sebagai asam γ-aminobutyric (GABA) shunt, di mana GABA 
turunan glutamat diubah menjadi semialdehida suksinat, secara 
bersamaan mengubah piruvat menjadi alanin. Akumulasi alanin dan 
GABA telah diusulkan sebagai mekanisme adaptif di bawah 
hipoksia untuk menjaga karbon yang akan hilang selama fermentasi 
etanol dan menyimpan ATP yang akan digunakan sebaliknya untuk 
mengasimilasi glutamin dan asparagin melalui enzim yang 
mengkonsumsi ATP. Perubahan banyak asam amino lainnya, seperti 
aspartat, glutamat, dan tirosin, telah diamati pada beberapa spesies 
di bawah tekanan banjir. Selain itu, perantara fotorespirasi, seperti 
serin, glisin, glikolat, dan gliserat, meningkat di akar Medicago 
truncatula di bawah genangan air, menunjukkan tingkat 
fotorespirasi yang lebih tinggi, mungkin karena konduktansi 
stomata yang lebih rendah. Siklus TCA beroperasi dalam mode non-
siklik setelah kekurangan oksigen. Akumulasi alanin anaerob 
disertai dengan produksi 2-oksoglutarat, yang dapat memasuki 
mitokondria untuk membentuk suksinat melalui 2-oksoglutarat 
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dehidrogenase dan suksinat CoA ligase, menghasilkan ATP 
tambahan untuk mengurangi kekurangan energi karena 
keterbatasan oksigen. NAD+ mitokondria yang diperlukan untuk 
mengoksidasi 2-oksoglutarat dihasilkan dengan mereduksi 
oksaloasetat menjadi malat melalui malat dehidrogenase. Karena 
enzim siklus TCA suksinat dehidrogenase (SDH) membutuhkan 
oksigen, akumulasi suksinat khas selama kondisi hipoksia yang 
disebabkan oleh banjir. Perubahan intermediet siklus TCA lainnya, 
seperti sitrat, malat, dan fumarat, telah terjadi pada beberapa spesies 
di bawah tekanan banjir. 

Genangan air adalah jenis lain dari cekaman abiotik yang 
menghambat pertumbuhan dan hasil tanaman. Genangan air 
menyebabkan luka parah pada tanaman karena terbatasnya pasokan 
CO2 dan oksigen, yang pada akhirnya menghambat proses 
fotosintesis. Genangan air dalam waktu lama menyebabkan hipoksia 
yang berdampak langsung pada akar dan menghambat asimilasi 
CO2. Transduksi sinyal, perubahan metabolisme, dan perubahan 
morfologi adalah tiga adaptasi terhadap cekaman genangan air 
[151]. Profil metabolomik kedelai berbasis NMR menunjukkan 
korelasi negatif antara cekaman genangan air dengan sintesis 
metabolit primer dan sekunder [152]. Dalam percobaan lain, profil 
metabolik ujung akar kedelai di bawah genangan air dilakukan 
dengan elektroforesis kapiler MS yang mengungkap 73 metabolit. 
Konsentrasi fosfoenolpiruvat, nicotinamide adenine dinucleotide 
(NADH2), glisin, dan asam gamma-aminobutirat meningkat pada 
kondisi genangan air [22]. Herzog dan rekan menggunakan GC/MS 
dan LC/MS untuk mempelajari mekanisme toleransi perendaman 
dalam dua kultivar gandum, mengidentifikasi lisin, prolin, metionin, 
dan triptofan sebagai biomarker penting untuk toleransi genangan 
air [153]. Dalam percobaan lain, ketahanan kultivar padi yang 
berbeda di bawah tekanan perendaman diselidiki melalui profil 
metabolik. Dalam penelitian ini, alat metabolisme terintegrasi 
berbasis NMR dan GC/MS mendeteksi beberapa metabolit unik, 
termasuk 6-fosfoglukonat, fenilalanin, dan laktat, yang 
memungkinkan tanaman padi mentolerir kondisi cekaman 
genangan air [154]. 
 

Digital Repository Universitas JemberDigital Repository Universitas Jember

http://repository.unej.ac.id/
http://repository.unej.ac.id/


33 
 

1.5.1.4 Cekaman Suhu 

Tanaman membutuhkan suhu optimal untuk pertumbuhan 
dan perkembangan normalnya. Fluktuasi suhu dapat menyebabkan 
kerusakan parah dan menghentikan proses perkembangan. Suhu 
tinggi mengganggu homeostasis dan mekanisme fisiologis lainnya 
[25,155]. Tanaman mensintesis banyak metabolit sekunder di bawah 
tekanan panas, seperti rhamnose, putrescine, myoinositol, asam 2-
ketoisocaproic, asam arakidik, allantoin, dan alanin [155]. 
Metabolomik gandum yang tidak ditargetkan dilakukan dengan 
menggunakan LC-HRMS di bawah tekanan panas. Profil metabolik 
menunjukkan peningkatan signifikan dalam sintesis metabolit, 
seperti pipekolat dan L-triptofan, di bawah tekanan panas. Selain itu, 
stres panas mempengaruhi biosintesis metabolit sekunder dan 
biosintesis aminoasil-tRNA [25]. Profil metabolik dari biji-bijian 
menggunakan teknologi LC-MS/MS-HPLC menunjukkan 
konsentrasi sukrosa dan G1p yang lebih tinggi di bawah tekanan 
panas [156]. Analisis metabolomik komparatif dilakukan untuk 
toleran panas dan -kultivar kedelai yang rentan. Genotipe yang 
tahan panas mensintesis karbohidrat dengan konsentrasi yang lebih 
tinggi, termasuk 1,3-dihidroksiaseton, ribosa, dan glikolat, 
dibandingkan dengan genotipe yang rentan. Jenis toleran ini juga 
menghasilkan konsentrasi rendah dari banyak metabolit, seperti 
chiro-inositol, pinitol, erythritol, dan arabitol [157]. Analisis 
metabolisme juga dilakukan untuk tanaman penting lainnya, seperti 
tomat, jagung, dan gandum, untuk mengamati efek stres panas [158-
160]. 

Stres dingin merusak perkembangan tanaman, mengurangi 
pertumbuhan dan perkembangan tanaman, dan menyebabkan 
kerugian ekonomi tanaman. Stres dingin dapat menyebabkan 
berbagai gejala tanaman, termasuk perkecambahan yang buruk, 
bibit kerdil, daun menguning, berkurangnya ekspansi dan layu 
daun, dan kerusakan membran parah yang disebabkan oleh 
dehidrasi akut yang terkait dengan pembentukan kristal es. Basis 
molekuler dan mekanisme regulasi untuk respon cekaman dingin 
tanaman telah dipelajari secara luas, termasuk Ca2+ fluks, inositol 
fosfat, kaskade yang dimediasi protein teraktivasi mitogen (MAP)-
kinase, protein kinase yang bergantung Ca, dan banyak faktor 
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transkripsi. Inducer of CBF Expression-1 (ICE1) dan C-repeat-
binding factors (CBFs) adalah transkrip dengan karakteristik terbaik 
yang mengontrol regulasi penting gen target yang mencakup banyak 
gen inti hilir. Sekitar 10-15% dari semua gen yang diatur dingin 
diaktifkan oleh aktivator transkripsional faktor pengikat berulang 
C/faktor pengikat elemen responsif dehidrasi (CBF1/DREB1b, 
CBF2/DREB1c, CBF3/DREB1a). 

Stres dingin mengatur GABA dan akumulasi prolin, rafinosa, 
dan galaktinol. Transkrip yang diinduksi stres dingin untuk gen 
yang mengkode enzim yang terlibat dalam induksi callose, 
fermentasi, fosfolipid, pati, gula, flavonoid, asam amino protein, 
GABA, dan biosintesis terpenoid, dan represi fotorespirasi, asam 
folat, betaine, asimilasi sulfat, etilen, asam lemak, glukoneogenesis, 
asam amino, brassinosteroid, dan biosintesis klorofil. Respons 
metabolisme terhadap stres dingin telah dipelajari secara luas di 
Arabidopsis thaliana secara tradisional dan baru-baru ini diperluas 
ke tanaman, rumput, dan tanaman obat. Stres dingin ditemukan 
menyebabkan lebih banyak perubahan pada tingkat metabolit 
daripada stres panas. Stres dingin menyebabkan peningkatan 
berbagai metabolit, termasuk prolin, GABA, gula larut (misalnya, 
glukosa, fruktosa, inositol, galaktinol, rafinosa, sukrosa, dan 
trehalosa), askorbat, putresin, sitrulin, intermediet siklus TCA, 
poliamina, dan lipid. Tanaman di bawah cekaman dingin 
menunjukkan peningkatan proporsi asam lemak tak jenuh untuk 
menstabilkan membran dan mempertahankan fluiditas membran 
terhadap cedera beku. 

Stres panas dapat mengganggu fisiologi tanaman dengan 
mengurangi stabilitas membran dan menghambat respirasi dan 
fotosintesis. Stres panas dan dingin memiliki banyak respons yang 
sama, termasuk induksi osmolit yang berfungsi untuk mengurangi 
dehidrasi sel, zat terlarut yang kompatibel yang penting untuk 
menstabilkan enzim dan membran, zat pengkhelat yang dapat 
menetralkan logam dan ion anorganik, dan sumber energi. Tanaman 
di bawah sengatan panas dan pemanasan yang berkepanjangan 
menunjukkan respons yang berbeda. Menanggapi sengatan panas, 
tanaman menghasilkan protein kejut panas (HSP) yang berfungsi 
sebagai pendamping molekuler untuk mempertahankan diri dari 
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tekanan panas. Respon heat-shock diatur oleh faktor transkripsi 
keluarga HSF. Bagian dari gen yang terpengaruh sengatan panas 
dikendalikan oleh dua gen HSF utama, HsfA1a dan HsfA1b. 
HSFA1a/1b mengatur gen yang mengkode enzim yang terlibat 
dalam pensinyalan, proses transportasi, dan biosintesis osmolit. 

Beberapa studi metabolomik telah mengungkapkan dampak 
kejutan panas pada metabolisme pusat tanaman, termasuk asam 
amino, asam organik, amina, dan karbohidrat. Asam amino yang 
berasal dari oksaloasetat dan piruvat (asparagin, leusin, isoleusin, 
treonin, alanin, dan valin), prekursor oksaloasetat (fumarat dan 
malat), metabolit yang mengandung amina (β-alanin dan GABA), 
dan karbohidrat (maltosa, sukrosa, trehalosa , galactinol, myo-
inositol, raffinose, dan prekursor dinding sel monosakarida) 
dilaporkan meningkat sebagai respons terhadap sengatan panas. 
Peningkatan asam amino bebas selama tekanan panas dikaitkan 
dengan pemecahan protein. 

Peningkatan intermediet siklus TCA di bawah tekanan panas 
menunjukkan bahwa jumlah Koenzim A yang lebih tinggi mungkin 
penting untuk peningkatan biosintetik dan kebutuhan energi. 
Induksi jalur biosintesis rafinosa dan akumulasi galaktinol dan 
rafinosa selama kejutan panas dimediasi oleh galaktinol sintase-1 
(GolS1) yang dikendalikan oleh HSFs. Berbeda dengan sengatan 
panas jangka pendek, tanaman yang terkena pemanasan 
berkepanjangan meningkatkan jalur glikolisis tetapi menghambat 
siklus TCA. Gandum ( Triticum aestivum ), di bawah pemanasan 
yang berkepanjangan, menunjukkan peningkatan triptofan. 
Sitokinin (CKs), metabolisme asam lemak, flavonoid, biosintesis 
terpenoid, dan biosintesis metabolit sekunder diidentifikasi sebagai 
jalur paling penting yang terlibat dalam respons pemanasan 
berkepanjangan. 
 

1.5.1.5 Cekaman Logam Berat 

Cekaman logam berat merupakan cekaman abiotik lain yang 
menjadi faktor sangat penting yang mempengaruhi hasil tanaman. 
Ini mendorong beberapa sinyal pada tanaman, menuju variasi 
mekanisme biokimia, molekuler, dan fisiologis yang kompleks. 
Elemen jejak, seperti kobalt Co W, V, Cr, Zn, Ni, dan Cu, dianggap 

Digital Repository Universitas JemberDigital Repository Universitas Jember

http://repository.unej.ac.id/
http://repository.unej.ac.id/


36 
 

mematikan bagi tanaman pada konsentrasi yang lebih tinggi [43]. 
Logam, seperti krom (Cr), nikel (Ni), seng (Zn), timbal (Pb), sesium 
(Cs), dan kadmium (Cd), dianggap sebagai polutan utama yang 
mempengaruhi stres tanaman. Stres logam memaksakan 
keterbelakangan metabolisme, oksidasi seluler, dan penghambatan 
enzim yang mengakibatkan terhentinya pertumbuhan dan bahkan 
kematian sel dalam konsentrasi yang lebih tinggi [161]. Demikian 
pula, tembaga (Cu), mangan (Mn), dan besi (Fe) sangat penting 
untuk pertumbuhan tanaman dalam banyak hal karena pentingnya 
mereka dalam berbagai proses biologis. Reproduksi, metabolisme, 
dan pertumbuhan tanaman sangat dipengaruhi oleh logam berat. 
Untuk mengatasi cekaman logam berat, tanaman memerlukan 
sinkronisasi biokimia dan fisiologis multidimensi, stabilisasi 
struktur protein, dan modifikasi di seluruh metabolisme untuk 
mengembangkan toleransi cekaman logam. Analisis metabolik 
kacang menunjukkan peningkatan konsentrasi karbohidrat di 
bawah perlakuan Zn dan Cu yang lebih tinggi [162]. Stres logam 
berat menyebabkan hiperakumulasi metabolit di Brassica rapa, 
seperti yang ditunjukkan oleh analisis metabolomik berbasis 1H-
NMR, 2D-J [163]. Demikian pula, profil metabolisme yang dimediasi 
CapHPLC-ESI-QTOF-MS dari akar dan daun bunga matahari 
menunjukkan peningkatan produksi jenis asam lemak khusus di 
bawah tekanan logam Cr [161]. 

Merkuri (Hg) digunakan dalam jumlah yang signifikan 
dalam disinfektan benih, pupuk, dan herbisida dalam produksi 
pertanian. Di tanah pertanian, merkuri ada dalam bentuk ioniknya 
(Hg2þ) dan diserap ke sulfida, bahan organik dan partikel tanah liat. 
Merkuri dapat mengerahkan fitotoksisitas melalui kemampuannya 
untuk mengubah permeabilitas membran sel, afinitasnya yang tinggi 
untuk bereaksi dengan gugus sulfhidril, reaksinya dengan gugus 
fosfat dalam hal afinitas, substitusi ion esensial, dan gangguan 
fungsinya yang melibatkan protein kritis atau nonprotektif. 
Beberapa peneliti menemukan bahwa stres Hg memiliki efek 
signifikan pada sistem antioksidan enzimatik (termasuk SOD, POD, 
CAT dan APX) akar padi dan penipisan glutathione yang cepat. Hg 
juga diketahui menyebabkan peningkatan peroksidasi lipid dan 
mengganggu ultrastruktur seluler bibit gandum, dan hasil analisis 
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proteomik mereka menunjukkan bahwa asam absisat (ABA) 
melindungi tanaman dari tekanan Hg dan meningkatkan aktivitas 
peroksidase. Namun, studi metabolomik pada tanaman di bawah 
tekanan Hg masih kurang. Claudia Cosio dan David Renault 
melaporkan bahwa Hg anorganik terutama berdampak pada 
kompartemen yang dapat larut, sedangkan metil-Hg terutama 
berdampak pada kompartemen yang tidak larut. Dan kandungan 
fenilalanin, treonin, dan triptofan meningkat pada pucuk Elodea 
nuttallii di bawah cekaman Hg. Pemahaman yang lebih baik tentang 
efek Hg pada metabolisme tanaman akan berkontribusi pada 
pemahaman yang lebih komprehensif tentang respons molekuler 
dan fisiologis tanaman terhadap kontaminasi Hg. 

Tembaga (Cu) terlibat dalam berbagai jenis proses 
metabolisme (termasuk fotosintesis) selama pertumbuhan tanaman 
dan merupakan bagian penting dari enzim antioksidan (termasuk 
SOD dan oksidase askorbat). Produksi industri dan emisi kendaraan 
menghasilkan debu yang mengandung tembaga berbahaya dalam 
jumlah besar, yang masuk ke dalam tanah melalui pengendapan 
alami. Selain itu, penggunaan berlebihan fungisida yang 
mengandung tembaga dan aditif pakan dalam kegiatan pertanian 
telah secara dramatis meningkatkan kadar tembaga di tanah 
pertanian. Kadar Cu tinggi (lebih dari 250 mmol L-1) dapat 
menyebabkan stres oksidatif pada tanaman, mengganggu struktur 
dan fungsi membran selnya dan menyebabkan klorosis dan nekrosis 
tanaman. Guoyong Huang dkk. melaporkan bahwa biomassa jarak 
menunjukkan penurunan yang signifikan ketika konsentrasi Cu 
lebih besar dari 250 mmol L-1. Dan kandungan tartarat, asam malat, 
dan suksinat meningkat secara signifikan dengan kelebihan Cu. 
Zhao dkk.  menemukan bahwa Cu dapat menginduksi akumulasi 
asam treonat, tirosin, fenilalanin dan polifenol dalam mentimun. 
Beberapa asam organik (asam suksinat, asam gliserat, dan prolin) 
dan asam amino (asam glutamat, serin, asam aspartat, dan treonin) 
dapat membantu mendetoksifikasi kelebihan Cu2þ pada Celosia 
argentea. 

Pada tumbuhan, seng (Zn) merupakan konstituen dari 
banyak enzim dan penting untuk proses seperti sintesis protein, 
karbohidratnmetabolisme, disipasi energi, pembelahan sel, dan 
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ekspresi gen. Dalam beberapa tahun terakhir, pesatnya ekspansi 
penambangan, peleburan dan galvanisasi seng telah menyebabkan 
akumulasi dan kontaminasi seng yang berlebihan di dalam tanah. 
Penyerapan kelebihan Zn dalam tanah oleh tanaman merusak sel-
selnya dan akhirnya menghambat pertumbuhannya. Tingkat ion 
seng intraseluler yang tinggi (lebih dari 5 mg L-1) menyebabkan 
degradasi protein, menghambat sintesis protein baru, dan 
mengganggu membran sel dan struktur kloroplas. Yinfei Zhang dkk. 
Melaporkan bahwa kelebihan Zn bisa mempengaruhi metabolisme 
flavonoid, sedangkan defisiensi Zn dapat mempengaruhi 
metabolisme karbohidrat. Dan kandungan metabolit flavonoid 
(misalnya catechin gallate, epicatechin, dan epigallocatechin) 
meningkat secara signifikan pada daun teh di bawah tekanan Zn. 

Sebagai elemen penting untuk perkembangan tanaman, besi 
(Fe) merupakan komponen penting dari sitokrom tanaman serta 
enzim dan memainkan peran yang sangat diperlukan dalam 
replikasi DNA, sintesis klorofil, pemulungan oksigen aktif dan 
transfer elektron. Ion besi kurang larut dalam tanah basa, dan 
keracunan besi tanaman sehingga sering terjadi pada sulfat asam 
dan tanah liat asam. Penyerapan ion besi yang berlebihan oleh 
tanaman dapat menyebabkan produksi radikal hidroksil 
pengoksidasi kuat (Fe2þ þ H2O2/Fe3þ þ $OH þ OH), yang merusak 
sistem membran sel, mengakibatkan kematian sel tanaman. Selain 
itu, perlakuan cekaman Fe (lebih dari 400 ppm) dapat menghambat 
pertumbuhan akar dan pucuk tanaman serta menyebabkan bronzing 
daun. Turhadi Turhadi dkk. melaporkan bahwa asam linolenat 
(menurun), asam linoleat (menurun) dan asam elaidat (meningkat) 
dapat menjadi metabolit penanda untuk respon beras terhadap stres 
Fe. 

Timbal (Pb) merupakan logam berat berbahaya yang 
mencemari tanah dan badan air dan dipancarkan dari peleburan 
bijih, baterai, knalpot mobil, pembakaran batu bara dan cat. 
Peningkatan jumlah Pb dalam tanah berdampak buruk terhadap 
keragaman mikroba tanah dan pertumbuhan serta metabolisme 
tanaman. Setelah paparan Pb, tanaman mengalami stres oksidatif 
yang menyebabkan cedera seluler dan gangguan homeostasis ion 
seluler. Timbal merusak pertumbuhan tanaman, perkembangan 
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bibit, pemanjangan akar, perkecambahan biji, transpirasi, 
pembelahan sel, produksi klorofil, dan jaringan berlapis kloroplas. 
Venkataramana R. Pidatala dkk. menemukan bahwa kadar asam 
organik, asam amino dan koenzim, termasuk asparagin (sekitar 3 
kali lipat), prolin (sekitar 40 kali lipat), histidin (sekitar 17 kali lipat), 
triptofan (sekitar 35 kali lipat), valin (sekitar 22 kali lipat), isoleusin 
(sekitar 6,5 kali lipat), treonin (sekitar 7 kali lipat), nikotinamid 
(sekitar 133 kali lipat) dan metionin (sekitar 5 kali lipat), meningkat 
pada akar wangi di bawah tekanan P. Namun, Wang et al. 
menemukan bahwa kandungan Pb yang tinggi menekan sintesis 
asam amino pada akar lobak. Selain itu, fruktosa, glukosa dan 
isokaproat meningkat dan sukrosa, sitrat dan malat menurun pada 
akar halofit Suaeda salsa di bawah tekanan Pb. Kemampuan tanaman 
untuk mensintesis lebih banyak asam amino dan asam organik di 
bawah tekanan logam berat membantu meningkatkan toleransinya. 
Selain itu, banyak enzim kunci (yang ada dalam siklus TCA dan 
glikolisis) terkena dampak kritis, memicu serangkaian respons 
pertahanan (thioredoxin, glutaredoxin, aldose 1-epimerase malate 
dehydrogenase dan siklus ascorbateeglutathione) untuk 
mengurangi kerusakan di bawah tekanan Pb. 
 

1.5.1.6 Defisiensi Nutrisi 

Untuk dapat tumbuh dan berkembang dengan normal, 
tanaman perlu unsur hara esensial dalam konsentrasi yang 
optimum. Molekul dan metabolit organik dibangun dari unit 
struktural, seperti karbon, fosfor, belerang, dan nitrogen, dalam sel 
tumbuhan. Kekurangan unsur hara ini secara langsung 
mempengaruhi pertumbuhan, metabolisme, dan fisiologi tanaman. 
Nitrogen (N) dianggap sebagai unsur paling vital di alam karena 
merupakan unit struktural dasar untuk metabolit seluler, seperti 
asam nukleat, asam amino, dan protein, serta untuk banyak 
metabolit sekunder [164]. Tanaman mensintesis metabolit, seperti 
treonat, gliserat, inositol, dan beberapa karbohidrat larut, di bawah 
pasokan nitrogen yang terbatas [165]. Khan dan rekan melakukan 
profil metabolomik gandum berdasarkan teknologi GC-MS dan 
LC/MS. Mereka melaporkan produksi yang lebih tinggi dari tirosin, 
lisin, allo-inositol, dan asam L-askorbat dalam gandum di bawah 
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tekanan N [11]. Demikian pula, konsentrasi fruktosa, ribulosa, dan 
likosa yang lebih tinggi diamati dalam analisis metabolom gandum 
melalui teknik terintegrasi GC-TOF-MS di bawah tekanan N. [166]. 
Sidik jari metabolik telah dilakukan pada tomat (Solanum 
lycopersicum L.) dengan defisiensi N dan fosfor (P). Diamati bahwa 
stres N mengurangi konsentrasi asam organik dan asam amino 
sambil memicu sintesis gula larut [8]. Makronutrien terpenting 
kedua, belerang (S), merupakan prasyarat untuk sintesis banyak 
metabolit penting dan asam amino yang mengandung belerang 
sebagai unit struktural [167]. Baru-baru ini, Ghosson dan rekan 
menerapkan platform metabolomik yang dimediasi UHPLC untuk 
mempelajari efek stres S pada akar dan daun jelai. Asam amino yang 
berbeda, asam organik, dan metabolit S-responsif disintesis karena 
stres nutrisi [168]. P penting untuk sintesis DNA, RNA, ATP, dan 
berbagai metabolit yang terlibat dalam metabolisme energi [169]. 
Profil metabolisme jelai yang terkena defisiensi P menunjukkan 
bahwa tanaman menghasilkan di- dan trisakarida sementara 
konsentrasi banyak asam organik dan zat antara yang mengandung 
P berkurang [170]. Demikian pula, sidik jari metabolik dari kacang 
umum dilakukan untuk mempelajari pengaruh stres P pada nodul 
dan akar [171] dan N rendah dalam gandum [172]. 

 
Tabel 3. Aplikasi terbaru dari platform metabolomik untuk menguraikan toleransi 
stres abiotik dan biotik pada tanaman utama (Razzaq et al., 2019). 

Tanaman Kondisi 
Alat 

Analisis 
Bahan 

Produksi 
Metabolit 

Maize 
Drough
t stress 

RP/UPL

C-MS 

Immatu
re 

kernels 

Siklus 
metabolisme lipid, 
carbohydrates and 

glutathione 

Maize 
Drough
t stress 

GC-TOF-
MS 

Multipl
e 

Tissues 

Adenine, 
phenylalanine, 

isoleucine, succinic 
acid, pyruvic acid, 

alanine, proline 
and xylose 

Maize 
Drough
t stress 

GC/MS 
Leaf 

blades 
Myoinositol and 

glycine 
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Tanaman Kondisi 
Alat 

Analisis 
Bahan 

Produksi 
Metabolit 

Wheat 
Drough
t stress 

GC-MS 
Roots 
and 

leaves 

Malic acid, 
fumaric acid, citric 

acid, valine and 
tryptophan 

Wheat 
Drough
t stress 

GC/MS 
Flag 

leaves 

Glutamine, serine, 
methionine, lysine 

and 
asparagine 

Wheat 
Drough
t stress 

GC-
TOF-MS 

Shoots 
Malic acid, 

mannose, fructose, 
sucrose and proline 

Rice 
Drough
t stress 

GC-MS Leaves 

4-hydroxycinnamic 
acid, ferulic acid, 

stearic acid 
and xylitol 

Rice 
Drough
t stress 

GC/EI-
TOF-MS 

Leaf 

Glutamate, 
proline, GABA, 

arginine and 
spermidine 

Rice 
Drough
t stress 

GC/MS 
Leaf 

blades 

Serine, threonine 

and asparagine 

Rice 
Salt 

stress 
GC/MS Leaf proline and GABA 

Rice 
Salt 

stress 
GC/MS Leaf 

Mannitol and 
sucrose 

Rice 
Salt 

stress 
NMR Leaf 

Acetic acid, GABA, 
sucrose and non-
polar metabolites 

Wheat 
Waterlo

gging 
GC/MS Shoot Lysine, proline 

Rice 
Waterlo

gging 
GC Leaf Glycine, alanine 

Soybean 
Waterlo

gging 
NMR Leaf 

Isoflavones and 
kaempfero 

Wheat 
Heat 
stress 

LC-
HRMS 

Flag 
leaves 

Pipecolate and L-

tryptophan 
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Tanaman Kondisi 
Alat 

Analisis 
Bahan 

Produksi 
Metabolit 

Tomato 
Heat 
stress 

GC-MS 
Fruit 

pericar
p 

Rhamnose, 
putrescine, 
myoinositol 

Soybean 
Heat 
stress 

LC-MS Seed 
genistein, glycitein 

and apigenin 

Wheat 
Low-

nitrogen 
UPLC-
QTOF 

Flag 
leaf 

iso-orientin and 
iso-vitexin 

Canola 
Metal 
stress 

NMR 
Roots 

and 

leaves 

Hydroxycinnamic 
acids 

Soybean Metal 
stress 

UPLC 
 

Roots 

and 

leaves 

Citric acid, D-
glucarate, 

gluconic, L-
nicotine, and 

flavonoids/isoflav
one 

 
1.5.2 Toleransi Cekaman Biotik 

Profil metabolisme menentukan perubahan penting dalam 
metabolit primer dan sekunder tanaman karena serangan patogen 
apapun [173]. Tanaman mengadopsi berbagai strategi untuk memicu 
jalur pertahanan terhadap serangan patogen. Kehadiran metabolit 
yang sangat beragam dalam sel tumbuhan membuat sulit untuk 
memecahkan kode seluruh metabolom spesies tumbuhan [174]. 
Tanaman telah mengakumulasi beberapa metabolit sebagai respons 
terhadap cekaman biotik yang spesifik jaringan dan spesies dan 
bertindak sebagai biomarker untuk mengatur ketahanan cekaman 
biotik pada berbagai spesies tanaman [175]. Profil metabolisme 
menunjukkan akumulasi benzoxazinoid (BXs) di rumput. BXs 
adalah metabolit sekunder penting yang berfungsi sebagai 
mekanisme pertahanan terhadap stres biotik. Pada jagung, BXs telah 
terdeteksi dalam konsentrasi besar [176]. Selain itu, asosiasi 
tanaman-mikroba juga dapat menghasilkan resistensi terhadap 
serangan patogen dengan menginduksi beberapa mekanisme 
molekuler terkait. Ini termasuk biosintesis metabolit tanaman 
kompleks dan pensinyalan sistematisnya di dalam sel. Metabolit ini 
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telah diisolasi dari tanaman model, Arabidopsis thaliana, dan 
diselidiki untuk kemampuan tahan mereka di jelai. Hasilnya 
menunjukkan peningkatan ketahanan penyakit pada jelai 
dibandingkan dengan kultivar liar [177]. Profil metabolik komparatif 
tanaman yang terinfeksi dan sehat mengidentifikasi jaringan 
metabolisme kompleks yang terkait dengan interaksi tanaman-
patogen [178]. Fenilpropanoid merupakan komponen vital lignin, 
yang merupakan unit dasar dinding sel, dan tanaman merespon 
serangan patogen dengan memodifikasi komposisi dinding sel dan 
arsitektur akar. Dinding sel yang tebal dapat membantu melindungi 
tanaman dari serangan patogen. Peningkatan sintesis asam fenolik 
dan fenilpropanoid diamati pada gandum di bawah serangan 
Fusarium graminearum [179]. 

Baru-baru ini, Seybold dan rekan menganalisis metabolome 
gandum untuk menjelaskan mekanisme responsif stres terhadap 
Zymoseptoria tritici. Profil mikrobioma dan metabolomik 
komparatif dilakukan melalui FT-ICR-MS untuk mendeteksi 
metabolit yang berhubungan dengan kekebalan dan pertahanan 
pada kultivar gandum yang resisten dan rentan [26]. Metabolom 
gandum dipelajari untuk menemukan biomarker unik terhadap 
Fusarium graminearum. Analisis metabolik berbasis NMR 
menunjukkan akumulasi yang lebih tinggi dari beberapa biomarker 
tahan penyakit, seperti trehalosa, asparagin, fenilalanin, myoinositol, 
3-hidroksibutarat, dan L-alanin [21]. Demikian juga, dalam upaya 
untuk mengidentifikasi biomarker tahan penyakit lainnya dalam 
gandum terhadap Fusarium graminearum, analisis metabolik 
dilakukan melalui NMR dan mengungkapkan peningkatan 
produksi spermine, putrescine, GABA, inositols, galaktosa, dan 
asam laktat [180]. Analisis metabolomik komparatif telah dilakukan 
untuk mempelajari metabolom gandum varietas tahan dan rentan 
yang terinfeksi oleh virus mosaik gandum. UPLC-QTOF/MS 
digunakan untuk profil metabolik dan menunjukkan pengurangan 
beberapa sinyal metabolit, yang akhirnya menonaktifkan sinyal 
virus mosaik gandum [41]. 

Pada tahun 2016, Suharti dkk melakukan analisis 
metabolomik melalui platform CE/TOF-MS untuk mengetahui 
respon ketahanan kultivar padi terhadap serangan Rhizoctonia 
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solani. Asam jasmonat, asam mukus, dan asam gliserat disintesis 
dalam konsentrasi yang lebih besar sebagai respons terhadap infeksi 
jamur [42]. Profil metabolik berbasis alat GC-MS dari tiga kultivar 
padi yang diserang oleh hama empedu menunjukkan peningkatan 
kadar fenilalanin dan glutamin dengan akumulasi asam linoleat 
yang tinggi pada varietas tahan [181]. Studi lain melaporkan 
hiperakumulasi lipid, karbohidrat, alkaloid, xantofil, dan asetofenon 
pada Xanthomonas oryzae pv. kultivar padi tahan oryzae (Xoo) 
[182]. Alat metabolisme berbasis LC-MS, GC-MS, dan NMR telah 
digunakan untuk memeriksa profil metabolisme padi yang terinfeksi 
Magnaporthe grisea, yang merupakan salah satu hama paling 
merusak padi. Analisis metabolisme menunjukkan bahwa variasi 
yang signifikan telah diinduksi oleh M. grisea dalam profil 
metabolisme beras [183]. Analisis metabolomik jagung dilakukan 
untuk menyelidiki mekanisme yang mendasari resistensi terhadap 
Fusarium graminearum dan mengidentifikasi dua metabolit, seperti 
smiglaside dan smilaside, yang mungkin terkait dengan resistensi 
terhadap serangan jamur [24]. Dalam percobaan lain, teknik FT-IR 
dan NMR digunakan untuk mempelajari mekanisme tahan penyakit 
yang terkena serangan hawar daun jagung selatan. Profil metabolik 
menunjukkan adanya lignin, flavonoid, dan polifenol yang 
memberikan resistensi terhadap patogen [184]. 

Ostrinia furnacalis adalah salah satu serangga yang paling 
merusak jagung dan menyebabkan penurunan hasil secara besar-
besaran jagung komersial dalam skala besar. Analisis metabolisme 
mengungkapkan produksi yang lebih tinggi dari volatil, 
phtohormones, dan benzoxzinoids, dan upregulation dari banyak 
jalur metabolisme yang berhubungan dengan resistensi penyakit 
pada jagung [185]. Interaksi antara serangga dan tumbuhan 
herbivora bersifat multidimensi dan kompleks. Nilaparvata lugens 
adalah serangga hama perusak padi dan menawarkan sistem yang 
ideal untuk mempelajari interaksi tanaman-serangga. Profil 
metabolik melalui GC/MS dilakukan untuk mempelajari fluks 
metabolik sebagai respons terhadap serangan serangga dan 
menunjukkan peningkatan sintesis GABA dan glioksilat, yang 
menawarkan ketahanan terhadap wereng batang coklat [186]. Dalam 
studi lain, analisis metabolomik beras dilakukan untuk mempelajari 
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resistensi terhadap Chilo suppressalis dan resistensi kutu pada 
gandum [187.188]. Gulma juga dianggap sebagai hama perusak bagi 
penurunan hasil panen. Ekstrak pucuk dan akar diperiksa untuk 
mempelajari sifat alelopati metabolit kanola yang menghambat 
perkembangan akar dan pucuk ryegrass. Analisis metabolisme 
mendeteksi beberapa senyawa alelopati yang berguna, seperti 
3,5,6,7,8-pentahidroksi flavon, asam p-hidroksibenzoat, dan sinapil 
alkohol, yang memainkan peran penting terhadap ryegrass [189]. 
Analisis metabolomik yang ditargetkan melalui LC-MS/MS Q Trap 
dilakukan untuk menyelidiki metabolit unik untuk penekanan 
gulma pada genotipe gandum yang berbeda [190.191]. Demikian 
pula, profil metabolik dilakukan untuk menguraikan metabolit 
penekan gulma dalam kacang-kacangan tahunan yang berbeda. 
Teknik berbasis UHPLC QTOF-MS dijalankan dan menemukan 
banyak flavonoid yang dapat digunakan untuk menekan gulma 
yang berbeda [192]. 
 
1.5.3 Metabolomik Tanah 

Metabolomik tanah adalah aplikasi penting lainnya dari 
metabolomik untuk perbaikan tanaman. Tanah terdiri dari senyawa 
organik/anorganik serta berbagai populasi mikroba, hubungan 
yang secara signifikan diuraikan sebagai metabolomik tanah. 
Hubungan antara produksi tanaman dan metabolisme tanah 
merupakan bidang yang sangat menarik karena keragaman dan 
komposisi mikroba tanah mempengaruhi produksi tanaman. 
Analisis metabolik yang tepat dari populasi mikroba tanah dalam 
metabolom tanah dan hubungannya dengan sintesis metabolit yang 
beragam sangat penting untuk meningkatkan pemahaman kita dan 
memungkinkan eksplorasi jalan baru dalam penyelidikan 
mikrobioma tanah [193]. Profil metabolik sampel tanah dari rizosfer 
gandum dilakukan dan banyak metabolit bioaktif, seperti 
glutarimida, consabatine, methylpyrrole, asam arakidonat, asam 
giberelat, dan diacetyllycopsamine, terdeteksi. Hasil penelitian 
menunjukkan bahwa metabolit biotik unik ini terlibat dalam banyak 
jalur pensinyalan tanah-tanaman dan menyediakan mekanisme 
pertahanan terhadap patogen [194]. Analisis metabolomik tanah 
dilakukan untuk mengidentifikasi tanah penekan untuk produksi 
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serealia. Alat LC/MS dan 1H NMR diterapkan untuk profil 
metabolik tanah dari tanah yang menekan penyakit. Sebuah 
biomarker unik, makrokarpal terdeteksi untuk tanah yang menekan 
Rhizoctonia solani [195]. Demikian pula, profil metabolisme tanah 
berbasis NMR dilakukan untuk membedakan tanah penekan dan 
non-penekan untuk ketahanan penyakit [196]. 
 
1.6 Metabolomik Dalam Pemuliaan Tanaman 

Selama dekade terakhir, metabolomik telah merasakan 
perkembangan luar biasa baik dalam desain perangkat lunak 
maupun kemajuan instrumentasi, memberikan peluang yang sangat 
baik untuk memindai seluruh metabolom berbagai spesies tanaman 
dengan cara throughput tinggi. Aplikasi metabolomik telah 
membantu banyak bidang penelitian, terutama bioteknologi, seperti 
pemuliaan tanaman presisi, genomik fungsional, dan diagnostik 
penyakit [197]. Lebih lanjut, penerapannya membuat jalan ke depan 
untuk metabolomik translasi dalam pemuliaan tanaman. Kemajuan 
terbaru dalam pendekatan pasca-genomik telah mempercepat 
proses penyaringan, dan integrasi metabolomik dengan alat 
throughput tinggi lainnya akan mengurangi waktu yang dibutuhkan 
untuk mengembangkan varietas tanaman elit dengan toleransi yang 
lebih baik terhadap cekaman abiotik dan biotik. Metabolomik 
memiliki potensi besar untuk memberikan pemeriksaan holistik dari 
berbagai diagnosis metabolit dan fenotipe tanaman [198]. Sekitar 840 
unit metabolit telah terdeteksi di 524 kultivar padi, yang memiliki 
potensi untuk dieksploitasi dalam strategi pemuliaan tanaman di 
masa depan [199]. Karena kumpulan data holistik transkriptomik, 
proteomik, dan metabolomik tersedia, para ilmuwan menerapkan 
teknik ini dalam epigenomic QTL (eQTL), proteomic QTL (pQTL), dan 
metabolic QTL (mQTL), masing-masing, untuk pemetaan sifat 
kuantitatif dan membedah variasi genetik di mRNA, protein, dan 
tingkat metabolisme, seperti yang ditunjukkan pada Gambar 3. 
Genome-wide association studies (GWASs) yang dibantu oleh teknik 
metabolomik (mGWAS) dan metabolic quantitative trait loci (mQTLs) 
adalah alat yang ampuh untuk mendeteksi variasi genetik yang 
terkait dengan sifat-sifat metabolisme pada tanaman [200]. 
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Gambar 5. Quantitative trait loci (QTL) untuk ekspresi gen atau fenotipe molekuler. 
Aliran informasi molekuler direpresentasikan dari DNA ke fenotipe sebagai respons 
terhadap sinyal stres biotik/abiotik (Guijas et al., 2018).  

 
1.6.1 Metabolomik QTLs 

Pengetahuan tentang jaringan metabolisme yang 
mengendalikan mekanisme kompleks dalam metabolomik memiliki 
peran potensial dalam pemuliaan yang dibantu metabolomik untuk 
mengembangkan kultivar elit untuk kualitas dan hasil yang lebih 
baik. Selanjutnya, data yang diperoleh dari investigasi mQTL 
mengarah pada pengetahuan yang lebih komprehensif tentang 
genetika kuantitatif [201]. Profil metabolik mempersempit 
kesenjangan antara genotipe dan fenotipe dan membuka cakrawala 
baru untuk diseksi metabolik, dimulai dengan identifikasi penanda 
polimorfisme nukleotida tunggal (SNP) atau analisis pemetaan 
mQTL untuk deteksi gen kandidat. Penanda metabolisme adalah 
alat yang efisien untuk penemuan sifat agronomi dan eksplorasi 
jalur biologis yang bertanggung jawab untuk berbagai fenotipe [65]. 
Pendekatan mQTLs membangun hubungan antara fenotipe dan 
genotipe, menyoroti wawasan penting dari struktur genetik, dan 
membedah variasi fenotipik melalui analisis terintegrasi ekspresi 
gen dan profil metabolik [202]. 

Kemajuan dalam next-generation sequencing (NGS) telah 
memungkinkan identifikasi mQTL untuk gen kandidat melalui peta 
densitas ultra-tinggi [203]. Gen kandidat yang mengontrol 
biosintesis metabolit sekunder dapat dideteksi dengan 
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menggunakan alat multi-omics yang terintegrasi dengan 
pendekatan genetika mundur dan maju [204]. Selanjutnya, genetika 
populasi yang menggabungkan genetika kuantitatif dengan profil 
metabolik telah mulai mengungkap kontrol genetik dari seluruh 
metabolom pada tanaman. Misalnya, analisis mQTL beras telah 
dilakukan dengan menggunakan peta kepadatan tinggi yang terdiri 
dari 1619 bin yang dihasilkan oleh sekuensing. Pada 12 kromosom, 
banyak mQTL telah terdeteksi pada daun bendera dan biji yang 
berkecambah [200]. Penyelidikan komparatif dari dua kultivar padi 
untuk analisis mQTL mengungkapkan akumulasi metabolit 
sekunder spesifik jaringan yang berada di bawah kendali genetik 
yang ketat. Sebanyak 19 metabolit terdeteksi pada 23 lokus, 
mengusulkan persimpangan yang signifikan dari kontrol genetik di 
berbagai sel [200]. Demikian juga, hasil serupa telah dilaporkan 
untuk tomat [205] jagung [201.202] dan kentang [206]. Analisis 
mQTL dari galur inbrida silang (BILs) dari kultivar padi mengamati 
700 fitur metabolisme yang berbeda. Studi ini mengungkap 802 
mQTL yang memiliki distribusi tidak teratur, yang mungkin 
mengontrol sifat metabolisme yang berbeda [207]. 

Recombinant inbred lines (RIL) jelai menjadi sasaran analisis 
mQTL dan mengidentifikasi 98 metabolit berbeda di bawah tekanan 
kekeringan. Metabolit yang responsif terhadap stres ini, termasuk 
asam sinapic, ferulic, dan flavon, berfungsi sebagai antioksidan dan 
mengendalikan regulasi ekspresi gen dan memodulasi fungsi 
protein di bawah tekanan [208]. Templer dan rekan menyelidiki 
barley mQTLs, adaptasi fisiologis, morfologis, dan metabolik di 
bawah kondisi cekaman kekeringan. Sekitar 57 metabolit dan 
beberapa mQTL unik, seperti suksinat, glutathione, dan -tokoferol, 
diidentifikasi dalam daun bendera melalui genetika asosiasi. 
Hasilnya menunjukkan dasar molekuler untuk pemuliaan barley 
dengan peningkatan toleransi terhadap cekaman kekeringan [209]. 
Di Brassica napus, profil metabolomik dan analisis genetik 
dilakukan berdasarkan sintesis glukosinolat. Hasil menunjukkan 105 
mQTL terkait dengan produksi glukosinolat dalam biji dan daun 
[210]. 

Pembedahan wilayah genom yang terkait dengan sintesis 
metabolit sekunder di jalur liar dan introgresi (ILs) tomat 
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menyebabkan identifikasi 679 mQTL sekunder, yang terkait dengan 
toleransi stres lingkungan [211]. Dalam studi selanjutnya, analisis 
mQTL tomat dilakukan untuk mempelajari konsentrasi metabolit 
yang berbeda dari populasi IL yang serupa [212]. Pemetaan mQTL 
adalah alat yang efisien untuk mengidentifikasi sifat-sifat yang 
terkait dengan kerentanan stres. Profil metabolomik yang dimediasi 
LC/MS dari 179 galur gandum haploid ganda menyelidiki sekitar 
558 metabolit sekunder, termasuk fenilpropanoid, flavonoid, dan 
alkaloid [213]. Analisis metabolik yang dimediasi GC-TOF/MS dari 
RIL tomat dilakukan untuk membuat profil benih dan menguraikan 
interaksi antara metabolisme benih, lingkungan, dan genetika. Studi 
ini mengidentifikasi beberapa wilayah genetik yang mengatur satu 
set metabolit [214]. 

Selain itu, banyak penelitian mengidentifikasi mQTL yang 
mengendalikan interaksi biotik pada tanaman. Dengan kemajuan 
dalam teknologi sekuensing, lebih banyak genom tanaman telah 
diurutkan dengan seringnya menggunakan analisis mQTL pada 
tanaman tanaman. Misalnya, gen untuk sintesis fenilpropanoid pada 
jagung [215], regulasi fenolamida pada jagung dan beras [216.217], 
dan kontrol glukosinolat pada kubis [218] telah diidentifikasi; 
produk sampingan ini dianggap sebagai metabolit defensif. 
Pemetaan mQTL menunjukkan dengan tepat gen kandidat untuk 
interaksi inang-patogen dan membedah jalur regulasi yang 
mengontrol mekanisme resistensi pada tanaman pangan. 
 
1.6.2 Asosiasi Metabolomik dalam Genom 

mGWAS telah muncul sebagai alat yang ampuh untuk 
menggambarkan dasar genetik alami dari berbagai perubahan 
metabolisme dalam metabolom tanaman. Studi terbaru 
mengungkapkan pandangan global metabolit tanaman sekunder 
yang terkait dengan sifat tertentu [219]. Analisis paralel mGWAS 
dengan studi asosiasi luas genom fenotipik (pGWASs) dalam beras 
secara efisien mengidentifikasi kandidat gen baru yang mengatur 
variasi dalam sifat-sifat penting secara agronomis [219]. Studi 
tentang polimorfisme metabolik pada varietas padi mengidentifikasi 
berbagai jenis glikosilasi flavon dan melaporkan korelasi positif 
antara kondisi pertumbuhan tanaman dengan paparan sinar UV-B 
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[220]. Sebanyak 175 aksesi beras menjadi sasaran analisis GWAS 
berbantuan metabolomik. Sekitar 323 asosiasi di antara 89 metabolit 
sekunder dan 143 SNP telah diidentifikasi, yang menunjukkan dua 
jenis arsitektur genetik yang mengidentifikasi konsentrasi metabolit 
sekunder [221]. Dong dan rekannya melakukan analisis variasi alami 
dan profil metabolik fenolamida dalam aksesi beras yang berbeda 
melalui teknik metabolomik bertarget yang dimediasi LC/MS. 
Akumulasi spatiotemporal dari banyak fenolamida dilaporkan 
dalam kultivar padi. Selain itu, mGWAS mengidentifikasi dua 
transferase spermidine hydroxycinnamoyl, yang menunjukkan 
variasi alami dalam konsentrasi spermidine. Studi ini 
mengungkapkan bahwa penyelidikan gen-ke-metabolik melalui 
mGWAS memberikan teknologi yang berharga untuk perbaikan 
genetik tanaman [217]. Analisis mGWAS telah dilakukan untuk 
membedah variasi biokimia dan genetik dalam metabolisme beras. 
Studi ini mengidentifikasi 36 gen yang terkait dengan metabolit unik 
yang mengontrol sifat nutrisi dan fisiologis. Selain itu, lima gen telah 
dikarakterisasi, termasuk tiga asiltransferase diduga, 
glukosiltransferase, dan metiltransferase [199]. 

Karakteristik metabolit primer dan sekunder dapat 
digunakan sebagai penanda metabolisme untuk memfasilitasi 
pemuliaan tanaman untuk perbaikan genetik. Pada tahun 2014, Wen 
dan rekan kerja mengintegrasikan ekspresi genetik dan pendekatan 
profil metabolik untuk memahami keragaman genetik berbagai 
metabolit dalam biji jagung. Dalam percobaan lain, analisis mGWAS 
diterapkan untuk mempelajari 289 galur jagung inbrida untuk 
menguji sifat-sifat metabolisme yang kompleks. Sekitar 26 metabolit 
diidentifikasi yang terkait dengan SNP dan mengontrol tujuan 
utama cinnamoyl-CoA reduktase dalam meningkatkan kualitas 
lignoselulosa pada jagung [222]. Demikian pula, mGWAS 
diterapkan untuk melepaskan jalur genetik yang terkait dengan 
biosintesis minyak kernel jagung. Sebanyak 368 galur inbrida 
digunakan dan 74 lokus sifat untuk produksi minyak yang lebih 
tinggi telah diidentifikasi. Hasil ini menjelaskan dasar genetik 
sintesis minyak inti jagung dengan kemungkinan peran 
mempercepat pemuliaan berbantuan penanda untuk meningkatkan 
kualitas dan kuantitas minyak [223]. 
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Baru-baru ini, profil metabolik gandum musim dingin 
mengungkapkan hubungan antara 18372 SNP dan mengidentifikasi 
76 metabolit. Korelasi antara metabolit menunjukkan hubungan 
fungsionalnya, yang mewakili hubungan erat dari beberapa jalur 
siklus asam sitrat. mGWAS mendeteksi korelasi kuat untuk enam 
fitur metabolik, seperti oligomer gula, L-tirosin, pentosa alkohol III, 
L-arginin, ornitin, dan asam oksalat, di antara 1 dan 17 SNP. 
Hasilnya memberikan dasar untuk mengantisipasi dampak 
intervensi genetik pada karakter metabolik yang sama dan pada 
akhirnya pada fenotipe metabolik tertentu [224]. Demikian juga, 
profil metabolik jagung dan tomat juga telah dilaporkan [225-227]. 
Ringkasan beberapa aplikasi mGWAS terbaru dalam perbaikan 
tanaman disajikan pada Tabel 4. 
 
1.7 Tantangan Analisis Metabolomik 

Kemajuan bidang metabolomik sangat luar biasa. Namun, 
beberapa hambatan perlu ditangani secara memadai untuk 
memanfaatkan metabolomik secara maksimal. Penghapusan 
hambatan ini akan membantu dalam mengeksplorasi platform baru 
untuk perbaikan tanaman, yang pada gilirannya akan menjamin 
ketahanan pangan global. Alat analisis saat ini untuk analisis 
metabolomik tanaman tidak dapat mendeteksi semua metabolit 
dalam jaringan sampel. Kelemahan ini secara langsung terkait 
dengan modifikasi biologis di setiap sel, sifat kimia kompleks 
metabolit dalam metabolisme tanaman, dan cakupan alat analisis 
yang dinamis. 

Hambatan teknis untuk cakupan luas dan hambatan biologis 
untuk menarik pengetahuan yang efisien dan meningkatkan 
pemahaman tentang profil seluruh metabolom adalah perangkap 
utama dalam penelitian metabolomik. Karena jangkauan yang luas, 
beberapa dinamika, dan komposisi kimia yang beragam, sulit untuk 
mengidentifikasi metabolit menggunakan teknik analitik saat ini 
dibandingkan dengan sekuensing RNA. Kemajuan dalam instrumen 
analitik dapat mengarah pada presisi, seperti peningkatan NMR 
telah dieksploitasi untuk cakupan metabolit keseluruhan. Cakupan 
tersebut diharapkan dapat semakin ditingkatkan dengan 
modernisasi teknologi yang kita miliki saat ini. Ini akan 
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membutuhkan pendekatan terpadu holistik, di mana beberapa 
jaringan dari spesies yang terdiversifikasi dapat diperiksa dengan 
melakukan berbagai cara untuk ekstraksi sampel dan 
mengevaluasinya pada tahap metabolisme yang tersedia. 

Namun, identifikasi dan penjelasan dari sejumlah besar 
metabolit tanaman yang belum dijelajahi adalah rintangan utama 
dalam metabolomik. Koordinasi berbagai enzim dalam proses 
metabolisme bersama dengan kompleksitas jalur metabolisme 
menjadikannya tugas yang menantang untuk mengubah fitur 
metabolit tunggal dalam proses biologis. Oleh karena itu, 
karakteristik metabolik ini menghalangi evaluasi langsung dari 
setiap metabolit spesifik melalui pendekatan konvensional dari 
genetika terbalik. Untuk mengatasi masalah ini, diperlukan 
pendekatan yang sangat canggih untuk modifikasi yang efisien 
dalam fitur kinetik enzim. Sementara merancang alat canggih untuk 
mengatasi rintangan ini diharapkan melibatkan pendekatan yang 
lebih canggih, kami berharap alat tersebut akan bermanfaat dalam 
membantu eksplorasi fitur akurat dari setiap metabolit dan 
menjelaskan fungsi biologis untuk mempelajari metabolit tertentu 
dengan sukses. Pada akhirnya, kami akan mengusulkan bahwa 
menguraikan fungsi metabolit spesifik mewakili rintangan besar 
yang tersisa dalam dekade ketiga metabolomik. 
 
1.8 Pengembangan Metabolomik Masa Depan 

Metabolomik telah mencapai tempat yang menonjol dalam 
penelitian biologi tanaman. Ini memiliki aplikasi yang luas dalam 
ilmu tanaman, mulai dari mengeksplorasi berbagai tekanan iklim, 
menyelidiki fungsi gen kandidat untuk menganalisis seluruh 
mekanisme biologis dalam sel, dan membedah hubungan genotipe-
fenotipe dalam menanggapi berbagai tekanan. Namun, metabolisme 
tanaman masih menuntut penelitian ekstensif dan perhatian yang 
tepat untuk penambangan data, anotasi data, penilaian, pemrosesan, 
dan evaluasi. Integrasi alat bioinformatika canggih dengan 
pendekatan omics secara mahir membedah jaringan metabolisme 
baru untuk perbaikan tanaman. 

Integrasi metabolomik dengan alat pasca-genomik dan 
pendekatan genetik telah menawarkan cara yang menarik untuk 
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mempelajari regulasi genetik tanaman dalam konteks metabolisme 
mereka. Metabolomik memiliki potensi besar di bidang pemuliaan 
genetik. Eksploitasi sekuensing genom throughput tinggi, genetika 
terbalik, dan alat metabolomik telah secara signifikan mengurangi 
waktu pengembangan yang bervariasi melalui pemuliaan yang 
dibantu metabolomik. Kombinasi pendekatan omics, seperti 
genomik, transkriptomik, dan metabolomik, memiliki potensi besar 
untuk mengeksplorasi jalur metabolisme kompleks yang mengatur 
proses pengaturan penting dalam metabolisme tanaman. Membuka 
blokir kemacetan tertentu, seperti menguraikan struktur jaringan 
metabolisme, efek penyaringan buatan pada metabolisme tanaman, 
dan hubungan antara metabolisme dan fenotip, membutuhkan 
upaya yang lebih berdedikasi. Aplikasi metabolomik di masa depan 
dapat mencakup identifikasi penanda metabolisme untuk 
mempelajari metabolisme tanaman dan untuk memprediksi sifat 
dan skala cekaman biotik/abiotik. Pendekatan seperti pemuliaan 
berbantuan metabolomik akan menemukan aplikasi luas dalam 
program perbaikan tanaman untuk mengembangkan plasma nutfah 
berdaya hasil tinggi, tahan cekaman, dan menciptakan varietas 
tanaman cerdas iklim. Selanjutnya, pendekatan metabolomik dapat 
digunakan untuk profil metabolik tanaman yang diedit genom 
menggunakan alat pengeditan genom modern seperti sistem 
CRISPR/Cas9 [228] untuk penilaian risiko dan urusan regulasi yang 
terkait dengan tanaman rekayasa genetika. Pemuliaan cepat adalah 
area menarik lainnya di mana metabolomik siap melakukan 
keajaiban untuk perbaikan tanaman. 
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PENUTUP 
 
Analisis Metabolomik merupakan pendekatan yang dapat 
digunakan untuk menganalisis senyawa-senyawa metabolit yang 
dihasilkan oleh tanaman. Bidang ini merupakan bidang yang 
relative baru pada bidang karakterisasi tanaman melalui senyawa 
metabolit. Dengan mendapatkan karakteristik senyawa metabolit 
yang dihasilkan oleh tanaman, maka akan menjadi sumber informasi 
penting untuk memproduksi senyawa metabolit penting.  
 
Metode ini menjadi pelengkap diantara metode ‘omic’ lainnya, 
sehingga dapat diperoleh suatu analisa ‘omic’ yang lebih lengkap. 
HPLC, UPLC, NMR dan LC-MS merupakan metode analisa 
metabolomik yang telah banyak digunakan untuk mengidentifikasi 
senyawa metabolit primer ataupun sekunder pada tanaman. Pada 
umumnya, senyawa tersebut banyak memiliki manfaat bagi 
tanaman itu sendiri ataupun sebagai pengembangan biofarmaka. 
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DAFTAR ISTILAH / GLOSARIUM 
 

CCA : Canonical Correlation Analysis 

CE-MS : Capillary Electrophoresis-Mass Spectrometry 

CRISPR : Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats 

DESI : Desorption Electrospray Ionization Mass Spectrometry 

DFI : Direct Flow Injection 

DIMS : Direct Infusion Mass Spectrometry 

EI : Electronic Impact 

ESI : Electrospray Ionization 

FI-ICR-MS : Fourier Transform Ion Cyclotron Resonance Mass Spectrometry 

GBS : Genotype-Based Sequencing 

GC-MS : Chromatography-Mass Spectrometry 

HPLC : High Performance Liquid Chromatography 

HPTLC : High-Performance Thin-Layer Chromatography 

HRMS : High-Resolution Mass Spectrometry 

LC-MS : Liquid Chromatography Mass-Spectroscopy 

LMD : Laser Microdissection 

MAE : Microwave-Assisted Extraction 

MALDI : Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization 

NMR : Non-Destructive Nuclear Magnetic Resonance Spectroscopy 

PCA : Principal Component Analysis 

PLS-DA : Partial Least Squares-Discriminant Analysis 

ROS : Reactive Oxygen Species 

SPME : Solid Phase Microextraction 

UPLC : Ultra-Performance Liquid Chromatography 

WUE : Water Use Efficiency 
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SPME, 14 
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WUE, 25
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