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Abstrak: Keterbatasan teknik identifikasi spesies yang akurat dan efisien pada berbagai 

tahap perkembangan serta kondisi sampel menjadi permasalahan utama dalam konservasi 

tanaman lokal. Pendekatan identifikasi konvensional berbasis morfologi sering 

mengalami kendala akibat variasi fenotip dan keterbatasan karakter diagnostik. Penelitian 

ini bertujuan untuk mengkaji potensi DNA barcoding sebagai inovasi bioteknologi dalam 

mendukung identifikasi dan konservasi tanaman lokal. Metode penelitian yang digunakan 

adalah studi literatur sistematis terhadap artikel ilmiah nasional dan internasional yang 

dipublikasikan pada periode 2020–2025. Sumber data diperoleh dari basis data PubMed, 

Scopus, ScienceDirect, dan Google Scholar, kemudian dianalisis secara tematik dengan 

mengelompokkan temuan berdasarkan jenis penanda genetik, prosedur identifikasi, serta 

relevansinya terhadap konservasi tanaman. Hasil kajian menunjukkan bahwa DNA 

barcoding merupakan teknik identifikasi spesies yang dilakukan melalui analisis sekuens 

asam deoksiribonukleat dari gen penanda standar yang bersifat spesifik. Dalam taksonomi 

tumbuhan, gen kloroplas yang umum digunakan sebagai penanda genetik meliputi 

ribulose bisphosphate carboxylase large chain, maturase K, dan internal transcribed 

spacer. Sekuens genetik yang diperoleh selanjutnya dibandingkan dengan basis data 

global untuk menentukan kesesuaian spesies secara akurat. Teknik ini terbukti mampu 

memberikan identifikasi spesies secara cepat dan andal pada berbagai kondisi sampel. 

Dengan berbagai keunggulan tersebut, DNA barcoding memiliki potensi besar sebagai 

alat pendukung utama dalam upaya konservasi tanaman lokal. 

 

Kata Kunci: DNA Barcoding, Bioteknologi, Konservasi Tanaman 

 

Abstract: Limitations in accurate and efficient species identification techniques at 

various stages of development and sample conditions are major problems in the 

conservation of local plants. Conventional morphology-based identification approaches 

often encounter obstacles due to phenotypic variation and diagnostic character 

limitations. This study aims to examine the potential of DNA barcoding as a 

biotechnology innovation in supporting the identification and conservation of local plants. 

The research method used was a systematic literature study of national and international 

scientific articles published between 2020 and 2025. Data sources were obtained from the 

PubMed, Scopus, ScienceDirect, and Google Scholar databases, then analyzed 

thematically by grouping findings based on the type of genetic marker, identification 
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procedure, and relevance to plant conservation. The results of the study show that DNA 

barcoding is a species identification technique carried out through the analysis of 

deoxyribonucleic acid sequences from specific standard marker genes. In plant taxonomy, 

chloroplast genes commonly used as genetic markers include ribulose bisphosphate 

carboxylase large chain, maturase K, and internal transcribed spacer. The genetic 

sequences obtained are then compared with a global database to accurately determine 

species suitability. This technique has been proven to provide fast and reliable species 

identification under various sample conditions. With these advantages, DNA barcoding 

has great potential as a key supporting tool in local plant conservation efforts. 

 

Keywords: DNA Barcode, Biotechnology, Plant Conservation 

 

PENDAHULUAN 

Indonesia adalah pusat megabiodiversitas dengan kekayaan tanaman lokal yang 

sangat penting sebagai sumber daya genetik, pangan, dan obat-obatan (Koetle et al., 

2025). Namun, kekayaan flora tersebut menghadapi ancaman serius akibat perusakan 

habitat yang masif, seperti deforestasi, alih fungsi lahan, dan fragmentasi ekosistem, yang 

berdampak langsung pada penurunan keanekaragaman hayati dan meningkatnya risiko 

kepunahan spesies tanaman, sehingga upaya konservasi yang efektif dan berkelanjutan 

menjadi suatu keharusan (Ikhsan et al., 2024). Upaya konservasi yang berhasil sangat 

bergantung pada identifikasi spesies yang akurat (Wäldchen et al., 2022). Secara 

tradisional, identifikasi menggunakan metode morfologi, tetapi cara ini memiliki 

keterbatasan, terutama pada sampel yang tidak utuh atau saat berhadapan dengan spesies 

yang sangat mirip (spesies kriptik), serta memerlukan keahlian taksonom yang mendalam 

(Marfuah et al., 2021). Keterbatasan ini menghambat kecepatan dan akurasi inventarisasi 

keanekaragaman hayati. Oleh karena itu diperlukan pengaplikasian dari teknik DNA 

barkoding dengan prinsip mengenali spesies pada tingkat molekuler menggunakan 

penanda molekuler terstandar pada sekuens DNA (Jannah et al., 2021). 

DNA Barcoding merupakan inovasi bioteknologi yang merevolusi cara 

identifikasi spesies tanaman, menyediakan alat standar untuk diagnosis spesies, 

berkontribusi signifikan pada upaya konservasi, terutama untuk tanaman lokal dan 

deteksi spesies tersembunyi (Liu et al., 2025). DNA Barcoding adalah metode untuk 

mengidentifikasi spesies dengan menganalisis sekuen DNA dari satu atau beberapa gen 

penanda standar yang spesifik. Dalam taksonomi tumbuhan, penanda genetik yang umum 

digunakan adalah gen kloroplas seperti rbcL (ribulose bisphosphate carboxylase large 

chain), matK (maturase K), dan ITS (Internal Transcribed Spacer). Setelah sekuen DNA 

diperoleh, hasilnya dicocokkan dengan basis data global yang berisi DNA barcoding 

spesies yang sudah teridentifikasi (Simbolon et al., 2021; Zhu et al., 2022). 

DNA barcode memiliki karakteristik yaitu sekuens DNA bersifat ortolog, 

mempunyai variabilitas yang dapat membedakan antar species (Aulia, 2021). Penerapan 

DNA Barcoding mempercepat verifikasi identitas spesies langka atau terancam, 

membantu inventarisasi flora secara masif, dan mendukung pembentukan basis data 

genetik yang vital untuk strategi perlindungan dan pemanfaatan berkelanjutan. 

Keunggulan utama DNA Barcoding adalah kemampuannya memberikan identifikasi 

yang cepat dan akurat pada semua tahap perkembangan tanaman dan pada berbagai 

kondisi sampel, bahkan pada produk olahan (Jabot et al., 2025). Dengan 
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mempertimbangkan berbagai keunggulan yang ditawarkan, DNA barcoding memiliki 

potensi besar untuk menjadi alat utama dalam mendukung konservasi spesies tanaman 

lokal (Sumarlina & Napitupulu, 2025).   

Sebagai bagian dari strategi global untuk melindungi keanekaragaman hayati, 

penggunaan teknologi molekuler ini perlu terus dikembangkan dan diintegrasikan dengan 

pendekatan konservasi lainnya (Latuconsina, 2021). Dengan demikian, identifikasi 

spesies berbasis DNA barcoding tidak hanya menjadi langkah inovatif tetapi juga solusi 

jangka panjang dalam menghadapi tantangan konservasi di era modern (Cahyaningsih et 

al., 2022). Oleh karena itu, penelitian ini bertujuan untuk mengeksplorasi potensi DNA 

Barcoding sebagai inovasi bioteknologi sebagai kunci untuk mendukung identifikasi dan 

konservasi tanaman lokal (Queirós et al., 2025). 

 

METODE PENELITIAN 

Jenis penelitian ini merupakan penelitian kualitatif deskriptif berbasis Studi 

Literatur. Studi literatur adalah analisis kritis terhadap sumber yang diterbitkan dari 

literatur pada topik tertentu dengan memberikan ringkasan, klasifikasi, perbandingan dan 

evaluasi (Alif & Solihin, 2023). Sumber data terdiri atas artikel-artikel hasil penelitian 

yang dipublikasi melalui jurnal internasional maupun nasional dari tahun 2020 sampai 

dengan 2025. Penelururan artikel dilakukan melalui basis data PubMed, Scopus, 

ScienceDirect, dan Google Scholar. Menggunakan Kombinasi Kata kunci “DNA 

Barcoding”, “Bioteknologi” dan “Konservasi Tanaman”.  

Analisis data dilakukan melalui proses analisis tematik (thematic analysis) yaitu 

dengan mengidentifikasi topik dan tujuan penelitian untuk menetapkan fokus kajian. 

mengekstraksi data dari artikel yang lolos seleksi berdasarkan hasil pembacaan 

mendalam (judul, abstrak, isi utama, dan kesimpulan). Klasifikasi informasi berdasarkan 

aspek spesies tanaman lokal yang dianalisis, marker yang digunakan, lokasi penelitian, 

serta temuan utama yang dilaporkan dalam setiap artikel. Dan Sintesis naratif, yaitu 

penyusunan hasil temuan menjadi uraian deskriptif yang menggambarkan tren, 

kelebihan, tantangan, dan potensi DNA barcoding sebagai alat pendukung konservasi 

tanaman lokal. 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Berdasarkan analisis terhadap 32 artikel yang memenuhi kriteria, diperoleh 

temuan-temuan signifikan yang bertujuan  memastikan keakuratan identifikasi taksonomi 

serta mendukung basis data genetik tanaman lokal 
 

Tabel 1. Spesies Tanaman Lokal yang Digunakan dalam Analisis DNA Barcoding Menggunakan  

 Marka Genetik Tertentu (rbcL, matK, atau ITS).  

No Penulis Spesies Marker Lokasi Temuan 

1 Taariwuan et 

al., 2021 

Cyrtosperma 

merkusii 

(Dalugha) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain) 

Kepulauan 

Talaud dan 

Minahasa 

Selatan, 

Sulawesi 

Utara 

Kemiripan sekuens gen 

rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain) mencapai 

100% antar populasi, 

menunjukkan tidak ada 

variasi genetik signifikan. 

DNA barcoding efektif 

untuk identifikasi dan 



Jurnal Biology Science & Education 2026 SYAHRIANI & YUSMINAH h 

 

BIOLOGI SEL (vol 15 no 1 edisi JAN-JUN 2026 issn 2252-858x/e-ISSN 2541-1225) Page 47 
 
 
 
 
 

 
 

verifikasi spesies tanaman 

pangan lokal. 

2 Su’udi, 

Budyartini, 

et al., 2022 

Dendrobium 

linearifolium 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2) 

Indonesia 

(berbagai 

wilayah 

tropis) 

Marker ITS2 (internal 

transcribed spacer 2) 

efektif mengonfirmasi 

identitas genetik dan 

membedakan dari spesies 

Dendrobium lain dengan 

morfologi mirip. 

Mendukung pelestarian 

plasma nutfah anggrek. 

3 Rohimah et 

al., 2020 

Thrixspermum 

amplexicaule, T. 

centipeda, T. tsii 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2) 

Indonesia Sekuens ITS2 (internal 

transcribed spacer) 

berhasil membedakan 

ketiga spesies secara 

genetik meskipun memiliki 

kemiripan morfologi 

tinggi. Variasi posisi basa 

tertentu menjadi penanda 

khas tiap spesies. 

4 Mursyidin, 

2022 

Durio spp. DNA 

barcoding 

Kalimantan Keragaman genetik relatif 

rendah namun analisis 

filogenetik mengungkap 

pola hubungan unik yang 

menegaskan asal-usul khas 

plasma nutfah durian 

Kalimantan. 

5 Anita et al., 

2023 

Falcataria 

moluccana 

(Sengon) 

cpDNA 

(chloroplast 

DNA) 

Indonesia Genom kloroplas lengkap 

~153 kb dengan struktur 

LSC, SSC, dan dua IR. 

Kedekatan genetik dengan 

genus Albizia (Fabaceae). 

Basis molekuler untuk 

konservasi dan pemuliaan. 

6 Suriani et 

al., 2021 

Zanthoxylum 

acanthopodium 

(Andaliman) 

matK 

(maturase K) 

Sumatera 

Utara 

Seluruh sampel dari 

berbagai lokasi 

membentuk satu kelompok 

monofiletik. Gen matK 

(maturase K) efektif dalam 

mengidentifikasi dan 

membedakan dari spesies 

lain dalam genus yang 

sama. 

7 Wardana et 

al., 2025 

Lansium 

domesticum 

(Duku/Langsat) 

matK 

(maturase K) 

Sumatera 

Selatan 

Adanya variasi genetik 

intraspesifik antar 

populasi. Gen matK 

(maturase K) efektif 

mendeteksi perbedaan 

genetik dan berpotensi 

untuk konservasi serta 

pemuliaan tanaman lokal. 
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8 Magandhi et 

al., 2025 

Durio 

testudinarius 

(Durian Kura-

kura) 

matK 

(maturase K), 

SSR (Simple 

Sequence 

Repeats) 

Kalimantan Variasi genetik terbatas 

dengan beberapa alel unik 

SSR (Simple Sequence 

Repeats). Gen matK 

(maturase K), terbukti 

efektif sebagai penanda 

molekuler untuk 

membedakan dari spesies 

Durio lainnya. 

9 Aulia, 2021 Opuntia sp. rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K),, 

ndhF (NADH 

dehydrogenase 

subunit F) 

Studi in 

silico 

Lokus rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain),  tampil 

sebagai kandidat paling 

stabil, sedangkan matK 

(maturase K), menawarkan 

resolusi tambahan untuk 

spesies berkerabat dekat. 

Rekomendasi kombinasi 

cpDNA (chloroplast DNA) 

sebagai barcode. 

10 Turhadi & 

Hakim, 2023 

Stelechocarpus 

spp. 

matK 

(maturase K), 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

psbA 

(polipeptida 

D1 fotosistem 

II) – trnH 

(transfer RNA 

Histidin) 

Studi in 

silico 

matK (maturase K) dan 

rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain), adalah lokus 

paling informatif dan 

stabil, sementara psbA 

(polipeptida D1 fotosistem 

II) -trnH (transfer RNA 

Histidin) kurang konsisten. 

Terbatasnya sekuens 

referensi di database publik 

menyulitkan analisis.  

11 Wangiyana, 

2020) 

Aquilaria dan 

Gyrinops 

(Gaharu) 

matK 

(maturase K), 

trnL (transfer 

RNA Leucine) 

-trnF (transfer 

RNA 

Phenylalanine) 

Indonesia Marker matK (maturase K) 

dan trnL (transfer RNA 

Leucine) -trnF (transfer 

RNA Phenylalanine) dapat 

membedakan spesies 

penghasil gaharu dari asal 

geografis berbeda. Basis 

data mendukung 

identifikasi legal dan 

penanganan perdagangan 

ilegal. 

12 Suhardi et 

al., 2024 

Dipterocarpaceae 

(vegetasi gambut) 

matK 

(maturase K) 

Danau 

Sentarum, 

Kalimantan 

Spesies endemik lokal 

menunjukkan diversitas 

genetik lebih tinggi 

dibandingkan spesies 

penyebar luas. Klad unik 

untuk kawasan tersebut 

sebagai peta genetis 

konservasi. 

13 Roslim et 

al., 2021 

Syzygium sp. 

(Durik-durik) 

ndhF (NADH 

dehydrogenase 

subunit F) 

Riau Sekuens ndhF (NADH 

dehydrogenase subunit F) 

memiliki variasi cukup 

untuk memisahkan 
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beberapa spesies sibling 

dalam genus Syzygium. 

Direkomendasikan sebagai 

alternatif marker untuk 

Myrtaceae. 

14 Muthi’ah & 

Jannah, 

2023 

Citrus sp. (Jeruk) ITS (internal 

transcribed 

spacer) 

Indonesia Varietas jeruk lokal 

membentuk klad tersendiri 

berbeda dari varietas 

impor. ITS (internal 

transcribed spacer) efektif 

untuk mengidentifikasi dan 

memetakan relasi genetik 

antar varietas lokal.  

15 Nurbaiti et 

al., 2025  

Cucurbitaceae matK 

(maturase K),, 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2) 

Indonesia Kombinasi marker 

memberikan resolusi 

identifikasi spesies lebih 

tinggi dibanding marker 

tunggal. Jenis marker 

optimal bervariasi 

tergantung genus dan 

takson. 

16 Meilina et 

al., 2024 

Syzygium 

samarangense 

(Jambu Air) 

psbA 

(polipeptida 

D1 fotosistem 

II) – trnH 

(transfer RNA 

Histidin) 

Indonesia Variasi sekuens antar 

kultivar cukup signifikan 

untuk membedakan 

varietas. Marker psbA 

(polipeptida D1 fotosistem 

II) – trnH (transfer RNA 

Histidin)diusulkan sebagai 

alat validasi varietas dan 

sertifikasi. 

17 Lawodi et 

al., 2013 

Solanum 

lycopersicum 

(Tomat) 

matK 

(maturase K), 

Sulawesi 

Utara 

Beberapa klaster genetik 

berbeda antar populasi dari 

pulau dan daerah berbeda, 

menunjukkan adaptasi 

lokal dan potensi sebagai 

donor dalam pemuliaan. 

18 Martiansyah, 

2021 

Syzygium spp. 

(Mini review) 

matK 

(maturase K), 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

ITS (internal 

transcribed 

spacer) 

Indonesia Penggunaan gabungan 

beberapa marker 

meningkatkan akurasi 

identifikasi spesies dan 

membantu memecahkan 

persoalan taksonomi. 

Strategi multilokus sangat 

penting. 

19 Chika et al., 

2024 

Syzygium 

samarangense 

(Jambu Air) 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2) 

Indonesia Diferensiasi genetik kuat 

antar berbagai kultivar. 

ITS2 (internal transcribed 

spacer 2) sangat efektif 

sebagai barcode untuk 

pemuliaan, inventarisasi 

varietas, dan pelestarian 

plasma nutfah. 
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20 Wardi et al., 

2020  

Uncaria gambir 

(Gambir) 

matK 

(maturase K), 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain) 

Sumatera 

Barat 

Gen matK (maturase K), 

memiliki tingkat resolusi 

lebih tinggi dibanding rbcL 

(ribulose bisphosphate 

carboxylase large chain). 

Ditemukan diferensiasi 

geografis antar populasi. 

matK (maturase K), 

direkomendasikan sebagai 

marker utama.   

21 Ryadi et al., 

2023 

Mangifera indica, 

Spondias pinnata 

(Anacardiaceae) 

matK 

(maturase K), 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain) 

Indonesia DNA barcoding mampu 

memisahkan spesies secara 

jelas dengan variasi genetik 

antarspesies yang 

signifikan. Referensi awal 

untuk famili 

Anacardiaceae di 

Indonesia. 

22 Sagala & 

Sogandi, 

2022 

Mangifera casturi 

(Mangga Kasturi) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K), 

Kalimantan 

Selatan 

Gen matK (maturase K), 

lebih informatif dibanding 

rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain). Diversitas 

genetik antar aksesi lokal 

perlu dipertahankan 

melalui program 

konservasi.  

23 Prasetya et 

al., 2020 

Anaphalis 

longifolia 

(Edelweiss) 

matK 

(maturase K), 

Sumatera 

Utara 

Sekuens matK (maturase 

K), membedakan 

Edelweiss dengan spesies 

terkait dalam Asteraceae 

secara jelas. Variasi 

genetik minor mendukung 

pentingnya konservasi di 

habitat alami. 

24 Khaira et al., 

2024 

  

Rhodomyrtus 

tomentosa 

(Harimonting) 

trnL (transfer 

RNA Leucine) 

– trnF 

(transfer RNA 

Phenylalanine)  

Sumatera 

Utara 

Fragmen DNA 359 pb 

dengan kandungan AT 

66,10% dan GC 33,89%. 

Pohon filogenetik 

membagi spesies menjadi 

dua klad. Gen trnL 

(transfer RNA Leucine) – 

trnF (transfer RNA 

Phenylalanine) efektif 

untuk identifikasi. 

25 Rangkuti et 

al., 2021 

Arecaceae 

(Rotan) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K),  

psbA 

(polipeptida 

D1 fotosistem 

II) – trnH 

Gunung 

Walat, 

Sukabumi, 

Jawa Barat 

Marker ITS1 (internal 

transcribed spacer 1) dan 

rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain), paling efektif 

dalam mengidentifikasi 

spesies rotan di GWEF. 

Pentingnya DNA 

barcoding dalam 

konservasi rotan Indonesia. 
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(transfer RNA 

Histidin) 

ITS1 (internal 

transcribed 

spacer 1) 

26 Arsyadi & 

Saputri, 

2024 

Palaquium 

rostratum 

(Nyatoh) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain) 

Pulau 

Bangka 

Fragmen DNA 606 bp 

dengan kesamaan 99% 

dengan Palaquium dari 

Brunei. Efektif tingkat 

genus, kurang efektif 

tingkat spesifik. 

Direkomendasikan 

kombinasi ITS (internal 

transcribed spacer), matK 

(maturase K), rbcL 

(ribulose bisphosphate 

carboxylase large chain). 

27 Wahyuni et 

al., 2024 

Artemisia 

vulgaris 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K) 

Surabaya Identitas sekuens >98% 

dengan genus Artemisia. 

Stomata anomositik 

terdistribusi di ventral 

daun. Pentingnya 

identifikasi morfo-anatomi 

dan DNA barcoding. 

28 Gunaedi et 

al., 2024 

Theobroma cacao 

(Kakao) - patogen 

Fusarium 

ITS ((internal 

transcribed 

spacer) 

Yapsi, 

Jayapura, 

Papua 

Identifikasi patogen 

Fusarium solani dengan 

kesamaan nukleotida 

>95%. DNA barcoding 

penting untuk identifikasi 

patogen tanaman dan 

pengelolaan penyakit. 

29 Su’udi, 

Rosida, et 

al., 2022 

Vanda tricolor matK 

(maturase K), 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2) 

Jember, 

Jawa Timur 

Ketiga penanda genetik 

efektif membedakan V. 

tricolor dari spesies lain 

dalam genus Vanda. 

Pentingnya kombinasi 

penanda untuk konservasi 

orkid. 

30 Wardani et 

al., 2022 

Fabaceae 

(beberapa genus) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K), 

ITS2 (internal 

transcribed 

spacer 2)  

Indonesia Kombinasi ketiga penanda 

genetik efektif 

membedakan spesies pada 

tingkat genus dan spesies 

dalam Fabaceae. 

Pentingnya taksonomi 

molekuler untuk 

konservasi. 

31 Sundari et 

al., 2022 

Durio zibethinus, 

Neesia malayana 

matK 

(maturase K)  

Pulau 

Ternate 

Fragmen pendek matK 

(maturase K), (245 bp) 

memiliki keberhasilan 

sekuensing terbatas dan 

kualitas rendah. 

Disarankan penggunaan 
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rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain), atau ITS2 

(internal transcribed 

spacer 2)  yang lebih 

panjang untuk akurasi lebih 

baik.  

32 Basyuni et 

al., 2024 

14 spesies 

mangrove 

(Acrostichum 

aureum, 

Avicennia spp., 

dll.) 

rbcL (ribulose 

bisphosphate 

carboxylase 

large chain), 

matK 

(maturase K), 

psbA 

(polipeptida 

D1 fotosistem 

II) – trnH 

(transfer RNA 

Histidin) 

 ITS (internal 

transcribed 

spacer) 

Sumatera 

Utara dan 

Aceh 

Primer rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase 

large chain), psbA 

(polipeptida D1 fotosistem 

II) – trnH (transfer RNA 

Histidin) 

,ITS (internal transcribed 

spacer), dan matK 

(maturase K), memiliki 

tingkat keberhasilan 

amplifikasi tertinggi. 

Database referensi untuk 

memperkuat penilaian 

keanekaragaman hayati 

mangrove. 

 

Tabel ini menyajikan ringkasan berbagai penelitian mengenai penerapan DNA 

barcoding pada tanaman lokal Indonesia yang mencakup beragam spesies, famili, marker 

genetik, dan lokasi penelitian. Secara umum, studi-studi tersebut menunjukkan bahwa 

DNA barcoding efektif digunakan untuk identifikasi spesies, analisis keragaman genetik, 

serta penelusuran hubungan filogenetik guna mendukung konservasi dan pemuliaan 

tanaman lokal. Marker yang paling sering digunakan meliputi rbcL (ribulose 

bisphosphate carboxylase large chain) dan matK (maturase K) dari genom kloroplas, 

serta ITS (internal transcribed spacer) dan ITS2 (internal transcribed spacer 2) dari 

genom nuklir, dengan efektivitas yang bervariasi bergantung pada tingkat taksonomi dan 

kelompok tumbuhan yang dikaji. Gen rbcL umumnya bersifat stabil dan informatif pada 

tingkat genus, sedangkan matK (maturase K) dan ITS/ITS2 memberikan resolusi lebih 

tinggi dalam membedakan spesies berkerabat dekat dan mendeteksi variasi genetik 

intraspesifik. Beberapa penelitian juga menegaskan bahwa penggunaan kombinasi 

beberapa marker (multilokus) meningkatkan akurasi identifikasi, sehingga DNA 

barcoding berperan penting sebagai dasar ilmiah dalam konservasi plasma nutfah, 

pelestarian spesies endemik, dan pengelolaan keanekaragaman hayati tanaman lokal 

secara berkelanjutan. 

 

DNA Barcoding 

DNA barcoding merupakan teknologi molekuler yang semakin mendapat 

perhatian dalam upaya identifikasi spesies, terutama tanaman lokal  karena 

keunggulannya (Akbar et al., 2025). DNA Barcoding menawarkan beberapa keunggulan, 

yaitu; akurasi tinggi mampu membedakan spesies yang sulit dibedakan secara morfologi, 

bahkan spesies yang memiliki kemiripan fisik (Srivastava & Manjunath, 2020). 

Identifikasi universal dapat digunakan untuk mengidentifikasi bagian tanaman apa pun, 

bahkan sampel yang tidak lengkap, rusak, atau dalam bentuk olahan seperti herbal 
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(Wulandari et al., 2021). Deteksi spesies samar (cryptic species) mampu mengungkap 

spesies baru yang secara genetik berbeda namun secara morfologi terlihat sama. 
Identifikasi cepat prosesnya lebih cepat dan efisien, sehingga sangat efektif untuk 

pemantauan keanekaragaman hayati dalam skala besar. Standarisasi, memungkinkan 

perbandingan data identifikasi secara global melalui database sekuens DNA Publik, 

seperti GenBank (Rohimah et al., 2020).  

 

DNA Barcoding sebagai Inovasi Bioteknologi 

DNA barcoding merupakan salah satu metode konservasi pada tingkat molekuler 

dengan cara identifikasi genetik suatu tumbuhan (Herman et al., 2025). Protokol untuk 

DNA barcoding biasanya melibatkan beberapa langkah kunci, seperti ekstraksi DNA, 

amplifikasi PCR, pengurutan, dan analisis data. Pertama, DNA diekstraksi dari jaringan 

atau spesimen organisme yang diinginkan menggunakan berbagai metode ekstraksi, 

seperti ekstraksi berbasis silika, ekstraksi berbasis CTAB, atau kit ekstraksi DNA 

komersial. Kemudian, wilayah DNA spesifik, seperti subunit 1 sitokrom c oksidase di 

daerah plastid ribulosa bifosfat karboksilase subunit besar (rbcL) dan maturase K (matK) 

pada tumbuhan, dapat diamplifikasi menggunakan reaksi berantai polimerase (PCR) 

dengan primer yang dirancang untuk menargetkan wilayah barcode. Langkah ini 

menghasilkan beberapa salinan fragmen DNA untuk pengurutan. Selanjutnya, fragmen 

DNA yang telah diamplifikasi diurutkan menggunakan pengurutan Sanger atau teknologi 

pengurutan throughput tinggi seperti Illumina, PacBio, atau Oxford Nanopore. Urutan 

yang dihasilkan mewakili DNA barcoding organisme (Rattray et al., 2024). Urutan DNA 

barcoding yang diperoleh dibandingkan dengan basis data referensi seperti BOLD 

(Barcode of Life Data Systems) atau GenBank dari National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) untuk mengidentifikasi spesies. Perangkat bioinformatika digunakan 

untuk menganalisis urutan, melakukan penyelarasan, dan menilai jarak genetik untuk 

identifikasi spesies (Kamillah, 2025) 

Beberapa penelitian telah dilakukan menggunakan metode in silico. Penelitian 

oleh Turhadi & Hakim (2023) DNA barcoding yang masih sedikit informasinya untuk 

jenis Stelechocarpus. Penelitian ini dilakukan secara insilico dengan mengekstrak sekuen 

penanda kloroplas meliputi rbcL, trnL-F, matK, psbA-trnH, dan ndhF yang terdapat pada 

pangkalan data NCBI. Hasil penelitian yang dilakukan menunjukkan bahwa hanya 

diperoleh 18 nomor sekuen lokus kloroplas dari dua jenis pada genus Stelechocarpus, 

meliputi S. burahol dan S. cauliflorus. Lokus psbA-trnH dan ndhF mengindikasikan dapat 

digunakan sebagai penanda untuk studi keragaman genetik pada S. burahol. Di sisi lain, 

lokus rbcL, trnL-F, dan matK mengindikasikan dapat digunakan untuk studi keragaman 

genetik pada genus Stelechocarpus.   

Penelitian Vertiana et al. (2023) dengan studi in silico menggunakan database 

Genbank (NCBI). Sekuen DNA yang dikoleksi dari database pada NCBI yaitu terdiri dari 

region inti sel dan plastida, yakni rbcL, matK, ITS, psbA dan trnL. Analisis data 

penyejajaran sekuen, identifikasi sekuen yang berpotensi sebagai barcode dan konstruksi 

pohon filogenetik dilakukan dengan menggunakan MEGA X. Analisis bioinformatik 

pohon filogenetik Heliconia menunjukkan bahwa hasil algoritma UPGMA Tree 

menggunakan gen matK dan rbcL sekuen parsial sangat konservatif dan gagal dalam 

diskriminasi spesies, sedangkan region ITS memiliki tingkat variasi genetik tinggi dan 

kemampuan diskriminasi yang baik. Region psbA dan trnL dianggap sebagai gen 
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pelengkap untuk identifikasi tumbuhan khususnya Heliconia, karena kurangnya 

ketersediaan aksesi online untuk spesies-spesies tumbuhan. 

Penelitian Su’udi et al. (2024) dengan identifikasi secara molekuler menggunakan 

sekuen matK dan ITS2 sebagai barcode dalam DNA barcoding diharapkan menjadi salah 

satu lokus pembeda spesies anggrek B. lobbii secara akurat dan efisien. Hasil Penelitian 

menunjukkan sekuen ITS2 dapat mengidentifikasi spesies dari tingkatan subspesies atau 

diatasnya (ordo atau genus) dan juga meningkatkan resolusi filogenetik yang baik pada 

hasil BLAST, sedangkan sekuen matK memberikan sedikit kontribusi dalam 

pengelompokkan hubungan kekerabatan antara spesies B. lobbii dengan spesies 

pembanding lainnya. Sekuen ITS2 dapat direkomendasikan sebagai penanda molekuler 

yang paling baik untuk identifikasi sampel anggrek Bulbophyllum, khususnya 

Bulbophyllum lobbii. 

 

Peran DNA Barcoding dalam Konservasi Tanaman Lokal 

Inventarisasi dan pemantauan keanekaragaman hayati, DNA barcoding 

membantu dalam membuat inventarisasi yang komprehensif dan akurat terhadap 

keanekaragaman tanaman lokal, terutama di daerah yang sulit dijangkau atau belum 

banyak diteliti.  Identifikasi spesies langka dan terancam punah, Dengan mengidentifikasi 

spesies secara molekuler, DNA Barcoding dapat membantu melacak dan melindungi 

spesies langka atau terancam punah (Mursyidin, 2022). Hal ini membantu 

memprioritaskan upaya konservasi dan mencegah kepunahan. Konservasi ex-situ: Teknik 

ini memastikan keaslian koleksi di kebun raya atau bank gen, sehingga data genetiknya 

terjamin untuk tujuan konservasi di luar habitat aslinya. Memerangi perdagangan illegal, 

DNA barcoding dapat digunakan untuk mengidentifikasi produk tanaman ilegal, seperti 

tanaman obat yang dicuri atau produk kayu dari spesies yang dilindungi, dengan 

mencocokkan DNA-nya dengan basis data referensi. Autentikasi produk herbal dan 

makanan, Untuk tanaman lokal yang memiliki nilai ekonomi, seperti tanaman obat atau 

rempah, DNA barcoding dapat memverifikasi keaslian produk. Ini mencegah substitusi 

dengan spesies lain yang mungkin tidak memiliki khasiat atau bahkan berbahaya (Letsiou 

et al., 2024).  

DNA barcoding memiliki kemampuan untuk mendeteksi dan mengidentifikasi 

spesies berdasarkan fragmen pendek DNA yang relatif stabil dan memiliki variasi 

antarspesies yang cukup tinggi. Fragmen yang paling sering digunakan dalam identifikasi 

tanaman adalah gen plastida seperti matK dan rbcL, serta intergenic spacer seperti psbA-

trnH (Sumarlina & Napitupulu, 2023). Marker genetik tersebut telah digunakan dalam 

berbagai penelitian untuk mengidentifikasi spesies tanaman langka yang sebelumnya sulit 

dibedakan dengan metode morfologi. Sebagai contoh, penelitian oleh Iswuryani (2022) 

pada tanaman kenari (Canarium vulgare) menunjukkan bahwa penggunaan DNA 

barcoding memberikan hasil identifikasi yang lebih akurat dibandingkan metode 

konvensional. Penelitian Narayana et al. (2025) DNA barcoding membantu dalam 

identifikasi praktik pemalsuan dan substitusi pada obat botani lokal 

Maramanjal/Daruharidra. DNA barcoding dapat terbukti menjadi alat yang efektif untuk 

menemukan pemalsuan dan substitusi Maramanjal/ Daruharidra. Penelitian 

Poommouang et al. (2025), menunjukkan  bahwa kurva leleh HKY-Nuer dan HKY-Tai 

sangat mirip. Smilax sp. (S. corbularia atau S. glabra) Dan P. herbacea, masing-masing.  

Temuan ini menunjukkan potensi DNA barcoding yang dipadukan dengan HRM sebagai 
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alat yang efektif untuk identifikasi tepat spesies Hua-Khao-Yen yang merupakan tanaman 

obat lokal Thailand. Penelitian Cahyaningsih et al. (2022) menunjukkan bahwa DNA 

barcoding berperan penting dalam identifikasi dan konservasi tumbuhan obat Indonesia 

dengan menguji empat penanda genetik (ITS2, matK, rbcL, dan trnL) pada 61 spesies 

dari 30 famili. Hasilnya, matK menjadi marker paling efektif untuk identifikasi tingkat 

spesies, sementara kombinasi beberapa marker memberikan akurasi terbaik. Studi ini juga 

menghasilkan data barcoding baru untuk sejumlah spesies endemik, memperkaya basis 

data genetik nasional dan internasional. Temuan ini menegaskan bahwa DNA barcoding 

tidak hanya mempermudah identifikasi spesies yang morfologinya mirip, tetapi juga 

mendukung konservasi tanaman lokal melalui pemantauan populasi, dan perlindungan 

spesies langka. 

 

Prospek Masa Depan 

Prospek masa depan penggunaan DNA barcoding dalam identifikasi cepat, 

konservasi genetik, serta penguatan basis data tanaman lokal Indonesia sangat baik. 

Barcoding berpotensi besar dalam mendukung konservasi keanekaragaman hayati 

melalui karakterisasi genetik spesies tumbuhan lokal dan endemik secara efisien (Akbar 

et al., 2025). Integrasi teknologi ini dengan AI dan bioinformatika akan mempercepat 

transformasi bioteknologi menuju sistem konservasi berbasis data genetik yang lebih 

akurat dan efisien (Zubaidah et al., 2024). Penggabungan DNA barcoding dengan analisis 

berbasis AI meningkatkan efisiensi klasifikasi spesies tanaman. Dalam jangka panjang, 

DNA barcoding tidak hanya akan memperkuat ketahanan ekosistem, tetapi juga DNA 

barcoding berperan penting dalam pembuatan database genetik tanaman lokal sebagai 

upaya konservasi dan pengembangan industri bioteknologi berbasis sumber daya lokal 

(Sumarlina & Napitupulu, 2025). Penerapan DNA barcoding telah terbukti meningkatkan 

transparansi rantai pasok produk herbal dan mendukung bioekonomi berkelanjutan. 

Dengan semakin majunya teknologi sekuensing DNA, ke depan DNA barcoding akan 

menjadi bagian integral dalam upaya pelestarian dan pemanfaatan biodiversitas secara 

berkelanjutan. 

 
KESIMPULAN 

DNA Barcoding merupakan inovasi bioteknologi yang merevolusi cara 

identifikasi spesies tanaman, menyediakan alat standar untuk diagnosis spesies, 

berkontribusi signifikan pada upaya konservasi, terutama untuk tanaman lokal dan 

deteksi spesies tersembunyi. DNA Barcoding adalah metode untuk mengidentifikasi 

spesies dengan menganalisis sekuen DNA dari satu atau beberapa gen penanda standar 

yang spesifik. Dalam taksonomi tumbuhan, penanda genetik yang umum digunakan 

adalah gen kloroplas seperti rbcL (ribulose bisphosphate carboxylase large chain), matK 

(maturase K), dan ITS (Internal Transcribed Spacer). Setelah sekuen DNA diperoleh, 

hasilnya dicocokkan dengan basis data global yang berisi kode batang DNA spesies yang 

sudah teridentifikasi. 
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