
Microfungi Macrofungi

BARKODING DNA FUNGI



➢ Jamur/Fungi → eukariota heterotrofik, sebagian besar 

berdinding sel tebal yang terbuat dari kitin dan selulosa. 

➢ Fungi/Jamur dapat berada baik di alam maupun 

lingkungan manusia dan punya keragaman: morfologi, 

ekologi, dan siklus hidup/Reproduksi

❑ Secara morfologi →terdiri dari:  khamir bersel tunggal 

mikroskopis ,kapang berfilamen jamur multiseluler 
makroskopis

❑ Secara ekologis→di berbagai tempat, dasar lautan - 

stratosfer, khatulistiwa - wilayah Arktik / Antartika,  dari 

sungai - danau - gurun.

❑ Reproduksi→ aseksual dan seksual, struktur  

konidiofor dan tubuh buah , sering menghasilkan spora,

dapat bertahan dari tekanan lingkungan yang ekstrim 
dan dapat tersebar sampai jauh



➢ peran penting → dalam siklus nutrisi, Kesehatan hewan 

dan tanaman ,kesejahteraan manusia terkait dengan 

ketahanan pangan dan penyakit menular, perlindungan 

lingkungan serta fungsi ekosistem secara luas. 

➢Kriteria berbeda  dipakai oleh ahli taksonomi berbeda 

untuk mendeskripsi spesies → sulit dan bermasalah 

untuk membandingkan taksonomi antar kelompok jamur 

yang berbeda

➢Akibatnya, sangat sulit untuk mengembangkan sistem 

identifikasi spesies yang efisien →untuk semua fungi.



➢ Sistem identifikasi spesies  → signifikan meningkatkan 

kemampuan untuk mengobati penyakit infeksi jamur dan 

untuk memantau pola distribusi dan migrasi jamur secara 

spasial dan temporal 

➢ Identifikasi spesies jamur yang cepat dan tepat→ penting 

untuk konservasi, pemanfaatan keanekaragaman hayati 

yang berkelanjutan, pemantauan ekologi, pencegahan dan 

pengendalian jamur patogen , kontrol/ karantina spesies 

eksotik, dan kesehatan manusia.

➢ DNA barcoding → identifikasi  spesimen jamur secara 

cepat, menemukan hipotesis spesies baru, dan memandu 

studi keanekaragaman hayati dan ekologi.

➢  Sekuen barcode → mengidentifikasi spesies yang tidak 

bisa dengan identifikasi konvensional dan membantu studi 

keanekaragaman hayati



➢DNA barcoding→cara tepat identifikasi specimen→ 

mengidentifikasi dan mendeskripsi semua fungi dan 

mengatasi masalah penggunaan kriteria tradisional yang 

berbeda  untuk deskripsi kelompok jamur yang berbeda.

➢International Fungal Barcoding Consortium (2012)

rekomendasi    → internal transscribed spacer (ITS)  gen 

RNA ribosom inti digunakan sebagai barcode fungi 

universal/ utama.

➢Pada fungi, seluruh wilayah ITS memiliki panjang sekitar 

600 bp dan berisi dua variabel spacer, ITS1 dan ITS2, 

yang dipisahkan oleh gen 5.8S rRNA yang sangat 

terkonservasi.

➢Wilayah ITS diapit oleh gen 18S rRNA di ujung 5 spacer 

ITS1 dan oleh gen 28S rRNA di 3 ujung spacer ITS2. 



➢Gen 18S, 5.8S, dan 28S rRNA yang sangat 

terkonservasi memungkinkan desain "primer universal“ 

untuk memperkuat ITS1, ITS2, atau seluruh wilayah 

ITS pada mayoritas fungi.





➢ banyak primer fungi, sepertit COI, LSU, LSU, RPB1,RPB2 
termasuk primer universal →ITS

➢ ( ITS1 dan ITS4) masih banyak digunakan sampai 

sekarang.

➢ dataset komprehensif pertama dari domain variabel 

D1/D2 dari subunit besar inti (nLSU atau 28S) DNA 

ribosom → untuk sekitar 500 spesies ragi Ascomycetes.

➢ subunit kecil nuklir (nSSU atau 18S) DNA ribosom→ 

untuk anggota terpilih dari klas Saccharomyces

➢ sebagian besar spesies yeast Basidiomycetes juga 

dapat dibedakan menggunakan urutan domain D1/D2 

dari nLSU rRNA.

➢ secara umum, wilayah ITS lebih baik membedakan 

spesies yang berkerabat dekat dibandingkan domain 

D1/D2



➢ Pada 26 Juli 2016, Sistem BOLD berisi lebih dari 5 

juta sekuen barkode DNA yang mewakili lebih dari 

256.000 spesies yang dideskripsikan secara formal 

serta sejumlah besar hipotesis spesies baru (yaitu, 

BIN) (http://www.bold systems.org

➢ Saat ini, Sistem BOLD berisi 116.356 urutan barkode 

ITS fungi, yang mewakili 20.617 spesies yang 

dideskripsikan secara formal dan 11.507 hipotesis 

spesies yang diduga. Namun, proporsi yang 

signifikan dari sekuen barkode DNA Fungi diambil

dari GenBank (http://www.boldsystems.org) 

http://www.boldsystems.org/


 jurnal1: Dual DNA Barcoding for the Molecular Identification of the 
                Agents of Invasive Fungal Infections

➢ Infeksi jamur invasif, seperti aspergillosis, kandidiasis, dan kriptokokosis,  
meningkat secara signifikan di antara orang-orang immunocompromised

➢ Untuk mengatasi infeksi ini langkah pertama dan paling menentukan adalah 
identifikasi yang akurat dari jamur patogen tersebut.

➢ Barcoding DNA jamur → barcode, wilayah internal transscribed spacer (ITS). 
Namun, ini hanya untuk 75% jamur diidentifikasi dengan benar

➢ 1α (TEF1α) baru-baru ini sebagai barkode sekunder daerah untuk menutup 
kesenjangan/gap Kedua lokus bersama-sama membentuk barcoding DNA jamur 
dual skema

➢ Basis Data Barcoding ISHAM telah diperluas →mencakup:urutan untuk kedua 
region barcode untuk memungkinkan implementasi praktis dari dual skema 
barcode dalam praktek klinis

➢ Penelitian ini→ barcode sekunder untuk identifikasi taksa jamur yang penting 
secara klinis, yang telah terbukti menyebabkan penyakit invasif yang parah.

➢ Analisis barkode region dilakukan dengan menggunakan analisis gap barcode 
berdasarkan jarak genetik yang dihasilkan dengan model 2-parameter Kimura.

➢ Barcode sekunder / 1α (TEF1α) → peningkatan dalam identifikasi untuk semua 
taksa yang tidak dapat diidentifikasi dengan barcode primer/ITS

➢ Barcode sekunder + barcode primer→ memastikan identifikasi yang akurat untuk
semua taksa yang dianalisis. 

➢ barcode DNA sebagai hal penting, efisien, dan andal untuk perangkat diagnostik
infeksi jamur invasif.



Jurnal 2: Effectiveness of ITS and sub-regions as DNA barcode markers for  
                 the identification of Basidiomycota (Fungi)

• Jamur → salah satu organisme yang paling melimpah dan beragam di Bumi.

• jumlah besar, keanekaragaman spesies, hubungan, habitat, dan strategi 
kehidupan mikroorganisme ini masih belum dipahami dan teridentifikasi dengan 
cara konvensional

• barcode DNA→metode baru untuk identifikasi spesies yang cepat dan andal

• Region nrITS sebagai barkode universal Jamur, dan sub-region ITS1 dan ITS2 
sebagai marker metabarcoding

• Dalam penelitian ini→ analisis skala besar dari sekuens Basidiomycota dari 
GenBank. 

• Dua pendekatan berbeda (PCI dan barcode gap) digunakan untuk 
mendeterminasi perpormansi region dan sub-region ITS secara lengkap

• Untuk sebagian besar genera Basidiomycota, tiga marker genomik → dapat 
identifikasi suatu genus,  hasil yang sama diamati ketika kinerjanya tidak 
mencukupi

• berdasarkan analisis barcode gap, → ada marker genom yang mengidentifikasi 
lebih baik dari marker genom lain .

• Tetapi ada indikasi marker genom tidak bisa untuk identifikasi  beberapa genus. 
baik ITS maupun sub-region ITS1 dan ITS2 tidak bisa mengidentifikasi 11 dari 113 
genus Basidiomycota

• Hubungan filogenetik yang kompleks dan keberadaan spesies yang samar di 
beberapa genera adalah  mungkin karena batasan ini.
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