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ABSTRAK

Mamalia laut memainkan peran ekologis penting di lautan, dan menjadi prioritas global karena kepekaan terhadap pe-
rubahan lingkungan. Lumba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus) merupakan salah satu mamalia laut yang tersebar luas
di Indonesia. Informasi mengenai mikrobioma masih sangat sedikit diketahui, terutama informasi mengenai mikrobioma
fungi. Penelitian ini dilakukan untuk mengidentifikasi kelimpahan fungi kelas Dothideomycetes pada saluran pencernaan
khususnya usus lumba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus) dengan menggunakan Platform Next Generation Sequencing
(NGS). Penelitian ini berhasil mengidentifikasi 6 genera dari 4 ordo yang yang meliputi Neodevriesia, Altenaria, Stemphyli-
um, Phaeophleospora, Diplodia dan Venturia. Kelompok Neodevriesia adalah yang paling mendominasi sebesar 62%, diikuti
Alternaria 16% dan Phaeophleospora 14%. Fungi yang tidak teridentifikasi mencapai 5%. Kelimpahan fungi pada usus lum-
ba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus) diasumsikan memiliki korelasi dengan lingkungan dan makanan lumba-lumba
pada pusat konservasi.

Kata kunci: Dothideomycetes, Mikrobioma fungi, Tursiops aduncus

ABSTRACT

Marine mammals play an essential ecological role in the oceans and are a global priority because of their sensitivity to
environmental changes. The bottlenose dolphin (Tursiops aduncus) is one of Indonesia’s most widespread marine mam-
mals. Information about the microbiota is still very little known, especially about the fungal microbiome. This study was
conducted to identify the abundance of the class Dothideomycetes fungi in the intestines of bottlenose dolphins (T. adun-
cus) using the next generation sequencing platform (NGS). This study identified six genera from four orders: Neodevriesid,
Alternaria, Stemphylum, Phaeophleospora, Diplodia, and Venturia. Neodevriesia group was the most dominating at 62%,
followed by Alternaria at 16% and Phaeophleospora at 14%. Unidentified fungi reached 5%. The abundance of fungi in the in-
testines of the bottlenose dolphin (T. aduncus) was assumed to have a correlation with the environment and dolphin food
at the conservation center.
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PENDAHULUAN

Mamalia laut memainkan peran ekologis penting
di lautan sebagai predator puncak, konsumen primer
dan sekunder, serta indikator kesehatan laut (Bik et
al., 2016). Mamalia laut dianggap sebagai penjaga
ekosistem laut karena keanekaragaman ekologisnya
dan variabilitas yang melekat pada ekosistem laut
(Oore, 2008). Mamalia laut terbagi menjadi beberapa
ordo yaitu Cetacea (paus, lumba-lumba dan porpoise),
Sirenia (manate dan duyung) dan Carnivora (singa
laut, anjing laut, walrus, berang-berang laut dan
beruang kutub) (Foote et al., 2015). Lumba-lumba
hidung botol (Tursiops aduncus) termasuk ke dalam
kelompok Cetacea yang keberadaannya tersebar luas
di Indonesia (Indrawati et al., 2020).

Lumba-lumba memiliki profil mikrobioma yang
unik dan diyakini mempengaruhi status kesehatan
lumba-lumba (Robles-Malagamba et al., 2020).
Mikrobioma terdiri dari semua mikroba termasuk
bakteri, virus, fungi, dan protozoa (Blaser & Kirschner,
2007; Robles-Malagamba et al., 2020). Mikrobioma
banyak di temukan di saluran pencernaan (Methylene
etal., 2020). Bakteri dan fungi merupakan flora normal
pada beberapa mamalia laut dan sebagian berperan
sebagai penyebab penyakit. Penyakit merupakan
penyebab utama penurunan populasi mamalia laut
dan peran mikrobioma dalam penyakit telah menarik
minat yang cukup besar (Nelson et al., 2015).

Beberapa penelitian terkait mikrobioma pada
saluran pencernaan mamalia telah banyak dilakukan.
Sebagian besar penelitian hanya berfokus pada
bakteri pada saluran pencernaan Ilumba-lumba
(Bernardes et al., 2020). Sementara informasi
mengenai mikrobioma fungi pada saluran pencernaan
masih sedikit diketahui. Hingga saat ini, penelitian
fungi lebih berkonsetrasi pada fungi yang berperan
sebagai penyakit oportunistik, sedangkan peran fungi
sebagai bagian dari mikrobioma komensal masih
belum jelas (Kapitan et al., 2018).

Fungi merupakan bagian integral dari berbagai
lingkungan mikroba termasuk usus. Akan tetapi peran
ekologi fungsional mereka dalam mikrobioma usus
mamalia tidak dipahami dengan baik (van Tilburg
Bernardes et al., 2020). Banyak spesies fungi telah
terdeteksi di usus manusia yang sehat, namun hampir
setengah dari semua taksa yang dilaporkan hanya
ditemukan dalam satu sampel atau satu penelitian.
Fungi yang mampu tumbuh dan hidup di usus
terbatas pada sejumlah kecil spesies, kebanyakan
adalah Candida dan dalam famili Dipodascaceae
(Galactomyces, Geotrichum, Saprochaete). Malassezia
dan fungi Cladosporium berserabut adalah penjajah
potensial; lebih banyak pekerjaan diperlukan untuk
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memperjelas peran mereka (Hallen-adams dan Suhr,
2017).

Komunitas fungi yang berada di saluran
pencernaan memberikan kontribusi penting bagi
kesehataninang (Lavrinienko et al., 2021), dan semakin
diakui sebagai pemeran penting dalam pemeliharaan
kesehatan dan homeostasis inang (Lai et al., 2018; Gu
et al., 2019; Forbes et al., 2019). Komposisi komunitas
fungi yang beragam, yang menjajah usus sangat
dipengaruhi oleh inangnya, makanannya, dan asal
geografisnya (Siriyappagouder et al., 2018).

Ascomycota dan Basidiomycota merupakan
dua filum yang paling melimpah di sepanjang
saluran Gastrointestinal (Wan et al., 2018). Candida,
Saccharomyces, Fusarium, Debaromyces, Penicillium,
Galactomyces, Pichia, Cladosporium, Malassezia,
Aspergillus,  Cryptococcus,  Trichosporon,  dan
Cyberlindnera merupakan genus yang paling umum
terdeteksi dalam identifikasi mikobiom (Hallen-
adams dan Suhr, 2017). Banyak fungi merupakan
mikroogranisme bawaan makanan yang dapat
ditemukan pada makanan hewani dan nabati yang
sebagai hasilnya menjadi mikrobioma sementara yang
dapat mengubah komposisi mikobiom pada usus
(Hoffmann et al., 2013).

Fungi teresterial memainkan peran penting dalam
siklus nutrisi dan jaring makanan serta dapat berperan
sebagai parasit atau bersifat mutualisme (Heitman et
al., 2019). Beberapa fungi yang diidentifikasi dari feses
juga ditemukan pada makanan dan mulut (Auchtung
et al., 2018). Hal ini menunjukan bahwa makanan
memiliki pengaruh besar terhadap komposisi fungi
pada saluran pencernaan. Akan tetapi prevalensi dan
deskripsi filogenetik organisme fungi dan perannya
sebagai bagian dari ekosistem usus belum dipelajari
secara ekstensif (Foster et al., 2013). Dothideomycetes
merupakan salah satu kelas Ascomycota yang sangat
beragam dan hidup di berbagai habitat. Informasi
mengenai Dothideomycetes pada mamalia laut
khusunya lumba-lumba masih sangat terbatas.
Berdasarkan hal tersebut, penelitian ini dilakukan
untuk mengeksplorasi lebih mendalam mengenai
kelimpahan mikobioma fungi kelas Dothideomycetes
pada saluran pencernaan serta perannya pada saluran
pencernaan lumba-lumba hidung botol (Tursiops
aduncus).

Studi mikrobioma saluran pencernaan mamalia
laut terutama dilakukan dengan mengumpulkan
sampel feses dari hewan liar atau penangkaran yang
masih hidup (Sehnal et al., 2021). Kemajuan dalam
biologi molekuler memberikan kemungkinan baru
untuk menyelidiki komunitas mikroba pada sampel
feses (Bahrndorff et al., 2016). Saat ini, sejumlah
pendekatan digunakan dalam analisis sekuens
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mikroorganisme (Zeli et al., 2016). Salah satunya
adalah dengan teknologi Next Generation Sequencing
(NGS). Teknologi NGS dapat membantu memahami
mikroba dalam kesehatan dan penyakit terhadap
inang.

BAHAN DAN METODE

Koleksi Sampel

Sampel penelitian (feses) lumba-lumba hidung
botol (T. aduncus) di koleksi dari Pusat Konservasi PT
Wersut Seguni Indonesia (WSI), Kendal, Jawa Tengah.
Pengumpulan sampel dilakukan sesuai dengan
pedoman yang ditetapkan dalam Buku Pegangan
Chemical Rubber Company (CRC) of Marine Mammal
Medicine. Sampel dikumpulkan dalam kondisi steril dan
dimasukan ke dalam tabung 2 mL yang telah diisi RNA/
DNA Shield. Tabung kemudian di simpan ke dalam ice
box, dan dikirim ke laboratorium Mikrobiologi Medik,
Fakultas Kedokteran Hewan, IPB University dalam 24
jam pengambilan sampel dan segera dibekukan pada
suhu -80°C. Pengambilan sampel dilakukan dengan
persetujuan Komite Penelitian Etika Hewan, Rumah
Sakit Hewan, IPB University (017/KEH/SKE/XI/2020).

Ekstraksi DNA dan Sekuensing

DNA genom total dari sampel diekstraksi
menggunakan QIAamp Fast DNA Stool Mini Kit (Qiagen,
Germany) sesuai prosedur manufaktur. Amplifikasi
PCR menargetkan wilayah ITS1 dengan menggunakan
primer universal ITS1F (CTT GGT CAT TTA GAG GAA
GTAA)danITS2 (GCT GCGTTCTTCATC GAT GC). Produk
PCR di elektroforesis pada 2% agarose. Sampel dengan
panjang pita 400-450 bp dipilih untuk dilakukan
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sequensing. Produk PCR dimurnikan menggunakan
Qiagen Gel Extraction Kit (Qiagen, Germany). Pustaka
yang dihasilkan dengan NEBNext® UltraTM DNA
Library Prep Kit untuk lllumina diukur menggunakan
Qubit dan Q-PCR. Pengurutan amplicon dilakukan
pada platform Illumina HiSeq 2500 yang menghasilkan
pembacaan mentah akhir berpasangan 250 bp.

Analisis Data

Pembacaan akhir berpasangan digabungkan
menggunakan software FLASH (V1.2.7), hasil akhir
dianalisis menggunakan Qlime (V1.7.0). Hasil

analisis dibandingkan dengan database referensi
(Database Unite) menggunakan algoritma UCHIME
untuk mendeteksi urutan chimera. Pengklusteran
Operational Taxonomy Unite (OTU) dilakukan
menggunakan perangkat lunak UPARSE (V7.0.1090).
Analisis urutan dilakukan dengan Blasttall (V2.2.25)
dan basis data UNITE untuk anotasi pada setiap
tingkatan taksonomi.

HASIL

Proporsi Kelompok Fungi Dothideomycetes yang
Diidentifikasi Pada Sampel Feses

Lumba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus)
pada pusat konservasi PT Wersut Seguni Indonesia
(WSI) sebagian besar diberi makanan ikan laut
seperti layang (Decapterus macarellus), selar (Selar
boops), kembung (Rastrelliger brachysoma), japuh
(Dussumieria acuta), dan lemuru (Sardinella longiceps).
Hasil analisis dari ITS metagenom pada feses lumba
lumba hidung botol ditemukan adanya fungi kelas
Dothideomycetes (Gambar 1).

o b L

(b)

Gambar 1 (A) Proporsi fungi kelas Dothideomycetes pada sampel feses asal lumba-lumba hidung botol
(T. aduncus). (B) Proporsi fungi tingkat ordo pada sampel feses asal lumba-lumba hidung botol (T.

aduncus)
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Gambar 2 Proporsi kelimpahan tingkat genus pada sampel feses lumba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus)

Gambar 1A menunjukan proporsi kelompok fungi
Dothideomycetes yang diidentifikasi ditemukan
sebesar 4% dari seluruh kelas Ascomycota. Fungi
kelompok Dothideomycetes vyang ditemukan,
antara lain ordo Capnodiales, Botryosphaeriales,
Pleosperales dan Venturiales. Ordo Capnodiales
memiliki kelimpahan yang paling tinggi dengan
proporsi sebesar 77%, diikuti ordo Pleosperales
sebesar 19%, ordo Botriosphaeriales sebesar 3% dan
ordo Venturiales 2% (Gambar 1B).

Proporsi Kelimpahan Fungi Tingkat Genus Pada
Sampel Feses Lumba-lumba

Kelimpahan fungi pada kelas Dothideomycetes
menunjukan beberapa genera yang beragam.
Berdasarkan hasil penelitian pada lumba-lumba hidung
botol (T. aduncus) enam genus berbeda dari empat
ordo berhasil diidentifikasi meliputi Neodevriesia,
Altenaria, Stemphylium, Phaeophleospora, diplodia
dan venturia.

Gambar 2 menunjukan proporsi kelimpahan
fungi berdasarkan tingkat genus, dimana genus
Neodevriesia, =~ Phaeophleospora, dan Alternaria
merupakan yang paling dominan ditemukan pada
salauran pencernaan lumba-lumba hidung botol
(T.aduncus). Neodevriesia memiliki proporsi tertinggi
dengan persentase 62%, diikuti oleh Alternaria dengan
persentase sebesar 16% dan Phaeophleospora sebesar
14%.

PEMBAHASAN

Komunitas fungi umumnya didominasi oleh filum
Ascomycota dan Basidiomycota (Tourneroche et
al, 2020; Wan et al., 2018). Berdasarkan hasil ITS
metagenom ditemukan filum Ascomycota memiliki
kelimpahan yang sangat tinggi mencapai 94% dari
seluruh fungi yang ditemukan. Penelitian lainnya
pada Paus biru (Balaenoptera musculus) menunjukan
keragaman fungi Ascomycota yang tinggi di saluran
pencernaan dengan Metschnikowia spp. menjadi
yang paling dominan (Guass et al., 2016). Penelitian
pada ikan zebra menjelaskan bahwa komunitas fungi
pada usus sangat bervariasi sebagian besar termasuk
Ascomycota terutama kelas Dothideomycetes dan
Saccharomycetes (Siriyappagouder et al., 2018).
Studi lainnya berfokus pada kelimpahan komunitas
fungi di usus angsa domestik dan burung Derek yang
menunjukan bahwa variasi komunitas fungi pada usus
dipengaruhi oleh makanan (Xiang et al., 2021).

Hasil analisis ITS metagenom dalam penelitian ini
menunjukkan kelimpahan Dothideomycetes yang
cukup tinggi pada seluruh kelompok Ascomycota
pada sampel feses Iumba-lumba hidung botol
(T. aduncus) dengan persentase 4% (Gambar
1A). Sebagian besar meliputi ordo Capnodiales,
Pleosporales, Botryospaeriales, dan venturales.
Capnodiales merupakan ordo yang paling dominan
dengan persentase kelimpahan mencapai 77%.
Capnodiales dikenal sebagai fungi jelaga, merupakan
urutan terbesar kedua di Dothideomycetes, dan
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memiliki morfologi dan ekologi serta mode nutrisi
yang beragam. Capnodiales termasuk saprobe
(sebagai pengurai/dekomposer), dan patogen pada
tanaman dan manusia, mikoparasit, menghuni
batuan (RIF), lumut kerak, epifit, ektofit dan endofit
(Abdollahzadeh et al., 2020). Ordo lainnya yaitu
Pleoperales memiliki persentase sebesar 19%.
Pleosporales merupakan ordo terbesar dalam kelas
Dothideomycetes. Pleosporales dilaporkan memiliki
23 famili, 332 genera, dan lebih dari 4.700 spesies (Kirk
et al., 2008). Sebagian besar kelompok Pleosporales
saat ini berkaitan erat dengan patogen pada tanaman.
Beberapa kelompok Pleosporales ditemukan di air
tawar, air laut dan terestrial (Zhang et al., 2009).

Ordo Botryosphaeriales juga ditemukan pada
sampel feses lumba-lumba hidung botol (T. aduncus)
dengan persentase 3%. Botryosphaeriales sebagian
besar di temukan pada tanaman berkayu seperti
pinus. Banyak juga yang diketahui sebagai endofit
dalam jaringan tanaman yang sehat (Slippers et
al., 2017). Beberapa kelompok Pleosporales dan
Botryosphaeriales telah dilaporkan bersifat patogen
pada manusia (Garcia-hermoso et al., 2019). Ordo
lainnya Venturales juga banyak tersebar luas di
berbagai habitat, persentase pada sampel feses
lumba-lumba yaitu sebesar 2%. Venturales merupakan
saprobe dan patogen pada tanaman, manusia dan
hewan, beberapa diantaranya bahkan bersifat
termofilik, hidup di sumber air panas (Shen et adl.,
2020).

Genus Neodevriesia, Altenaria dan Phaeophleospora
merupakan yang paling dominan kelimpahannya
dalam kelas Dothideomcetes yang ditemukan pada
feses lumba-lumba hidung botol (Tursiops aduncus).
Penelitian sebelumnya ditemukan dua spesies baru,
Neodevriesia cladophorae dan N. grateloupige yang
dilaporkan pertama kali diisolasi dari alga yang
berada di zona pasang surut (Wang et al., 2017) dan
juga spesies Neodevriesia cladophorae yang telah
dilaporkan pertama kali oleh Armwood et al. (2021)
terdapat pada jaringan ikan air laut dan air tawar
pada kasus phaeohyphomycosis. Hasil penelitian
menunjukan kelimpahan Neodevriesia yang paling
dominan, dengan persentase hingga 62% pada feses
lumba-lumba. Informasi keberadaan kelompok
Neodevriesia pada saluran pencernaan lumba-
lumba masih belum ada. Sehingga ini menjadi yang
pertama kali dilaporkan dan perannya pada saluran
pencernaan lumba-lumba masih belum diketahui.

Genus Alternaria diketahui memiliki lebih dari 250
spesies, umumnya terdistribusi di lingkungan dan
sporanya dapat diisolasi di berbagai habitat. Alternaria
sp. dapat menghasilkan berbagai macam metabolit
toksik yang umumnya terbagi menjadi tiga golongan
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(1) turunan dibenzopyrone, alternariol (AOH),
alternariol monomethyl ether (AME), dan altenuene
(ALT); (2) altertoksin turunan perylene (ATX-l, ATX-
[l, dan ATX I1); dan (3) turunan asam tetramat, asam
tenuazonat (TeA). TeA, AOH, AME, ALT, dan ATX-I
adalah yang utama. Spesies tertentu dalam genus
Alternaria menghasilkan toksin spesifik inang (HST)
yang berkontribusi terhadap patogenisitas dan
virulensi (Elena et al., 2017). Alternaria sp. berhasil
diidentifikasi pada saluran pencernaan lumba-lumba
tak bersirip (Neophocaena asiaeorientalis sunameri)
(Wan et al., 2018), juga pada sampel feses burung
gagak dan burung gereja (Torbati et al., 2016).

Alternaria merupakan salah satu genus fungi
mikotoksigenik utama dengan lebih dari 70
metabolit yang dilaporkan dapat menyebabkan
mutagenisitas, karsinogenisitas, induksi pemutusan
untai DNA, gangguan metabolisme sphingolipid,
atau  penghambatan  aktivitas enzim  dan
fotofosforilasi (Escriva et al.,, 2017). Studi In vitro
dengan menggunakan sebelas mikotoksin Alternaria
(misalnya 0,153 M alternariol dan 2,3 M altersetin)
dapat mempengaruhi pertumbuhan strain bakteri
usus (Crudo et al., 2021). Alternaria juga di laporkan
berperan sebagai biokontrol pada tanaman (Babu
et al, 2002). Alternaria pada sampel feses lumba-
lumba hidung botol (Tursiops aduncus) yang berhasil
diidentifikasi diduga berasal dari makanan, air laut
atau air kolam pada pusat konservasi. Spora yang
tersebar luas memungkinkan Alternaria untuk hidup
di berbagai habitat. Kemampuan Alternaria yang
dapat menghambat pertumbuhan bakteri usus,
dikhawatirkan dapat memberikan efek negatif dan
dapat merusak komposisi serta aktivitas komunitas
mikroba kompleks yang menghuni usus lumba-lumba.

Phaeophleospora dan Diplodia juga ditemukan
terdapat pada sampel feses lumba-lumba hidung
botol (Tursiops aduncus). Salah satu spesies
Phaeophleospora yang telah berhasil diidentifikasi
seperti Phaeophleospora vochysiae merupakan fungi
endofit pada tanaman Eucalyptus sp. dan Eugenia
uniflora, dan dapat menghasilkan metabolit sekunder
(Savi et al,, 2018). Phaeophleospora saat ini hanya
dilaporkan sebagai penyebab penyakit pada tanaman
(Old et al; Crous et al., 2009; Savi et al., 2018), belum
terdapat laporan bahwa Phaeophleospora bersifat
patogen pada hewan dan Informasi Phaeophleospora
sebagai fungi komensal pada usus manusia dan
hewan masih belum ada.

Sama halnya dengan kelompok Phaeophleospora,
Diplodia sebagian besar merupakan fungi yang
menginfeksi tanaman. Misalnya Diplodia pinae yaitu
menginfeksi pohon pinus (Bihon et al., 2011; White et
al., 2016). Pengujian pada hewan pernah dilakukan



oleh Prezz dan Hayes (1986) dengan memberikan
jagung yang telah dikultur dengan Diplodia maydis
pada hewan ternak bebek, ayam broiler, dan ayam
petelur, dan menunjukan bahwa toksisitas Diplodia
maydis, menyebabkan kematian pada sebagian bebek
dan penurunan kemampuan bertelur ayam. Pada
hewan laut dan lingkungan laut, masih belum pernah
dilaporkan. Berdasarkan hal di atas, perlu dilakukan
eksplorasi, untuk mengetahui apakah kelompok
Diplodia yang berhasil diidentifikasi pada feses lumba-
lumba berasal dari lingkungan atau makanan lumba-
lumba. Selain itu melihat tingkat toksisitas Diplodia
sp. dapat menjadi ancaman bagi lumba-lumba apabila
tumbuh dalam jumlah yang tinggi pada usus lumba-
lumba.

Beberapa fungi di lingkungan laut dikaitkan
dengan penyakit pada makroalga, karang, krustasea
dan bahkan mamalia laut (Gladfelter et al., 2019).
Fungi yang hidup di air laut sebagian besar mampu
beradaptasi dengan salinitas yang tinggi. Seperti
salah satu kelompok Stemphylium yaitu Stemphylium
Lucamagnoense memiliki aktivitas xilanase dan
lakase yang tinggi dan mampu beradaptsi pada
lingkungan yang mengandung garam tinggi (Ali et
al., 2020). Salah satu spesies Stemphylium diisolasi
dari mangrove di laut Cina Selatan memiliki aktivitas
anti-bakteri terutama pada lima patogen teresterial
seperti Staphylococcus albus, E. coli, B. subtilis,
M. tetragenus dan M. luteus (Zhou et al, 2014).
Berdasarkan kemampuan Stemphylium yang mampu
hidup di lingkungan laut, kami berasumsi bahwa
Stemphylium yang telah berhasil diidentifikasi pada
sampel feses lumba-lumba berasal dari lingkungan
hidupnya. Adanya aktivitas antibakteri yang dimiliki
oleh Stemphylium pada sistem pencernaan dapat
membantu menekan pertumbuhan bakteri komensal
yang berlebihan di dalam usus.

Genus Venturia Sacc. (anamorph Fusicladium
Bonord.) termasuk patogen tanaman yang
menyebabkan kerusakan ekonomi yang besar pada
tanaman buah di seluruh dunia. Beberapa spesies
Venturia seperti V. inaequalis, V. pyrina, V. nashicola,
dan V. carpophila merupakan fungi patogen yang
menyebabkan kerugian ekonomi yang besar pada
tanaman apel, pir, persik dan buah lainnya (Gonzélez-
dominguez et al., 2017). Hingga saat ini, laporan
mengenai keberadaan Venturia pada usus hewan dan
manusia masih belum jelas, sehingga peran nya pada
usus masih belum diketahui.

Sampel feses telah banyak digunakan untuk
mempelajari mikrobioma saluran pencernaan Cetacea,
terutama hewan yang hidup di alam liar (Wan et al.,
2018). Mikrobioma usus berperan penting dalam
pemecahan makanan dan pencernaan, produksi
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vitamin dan mineral serta berperan penting dalam
pengaturan sistem kekebalan (Nelson et al., 2015).
Studi kelimpahan bakteri pada saluran pencernaan
telah banyak dilakukan sehingga dapat diketahui
bahwa komposisi mereka pada usus berpengaruh
terhadap kesehatan inang. Akan tetapi studi untuk
kelimpahan fungi masih sedikit diketahui terutama
pada mamalia laut.

Beberapa kelompok fungi dapat memberikan
manfaat pada usus, seperti Saccharomyces boulardii
yang secara luas digunakan sebagai probiotik untuk
mencegah infeksi bakteri patogen dan komplikasi
pada usus (van Tilburg Bernardes et al., 2020), dan ada
pula yang berperan sebagai patogen seperti Candida
albicans yang dapat menyebabkan penyakit radang
usus (Sam et al.,2016).

Penelitian sebelumnya menjelaskan bahwa
lumba-lumba memiliki profil mikrobioma yang unik
yang berbeda dengan air laut, ikan, cumi-cumi, dan
mamalia lainnya. Komposisi mikrobioma pada usus
lumba-lumba cenderung stabil. Dalam hal ini, habitat
(akuatik versus terestrial) juga merupakan penentu
penting keragaman mikrobioma lumba-lumba.
Hubungan leluhur yang relatif jauh di antara mamalia
laut yang masih ada menunjukkan adanya perbedaan
terhadap kehidupan di laut yang kemungkinan telah
membentuk struktur dan fungsi mikrobioma mamalia
laut (Bik et al., 2016). Sementara lainnya mengatakan
bahwa interaksi epitel saluran pernapasan dan
gastrointestinal dengan mikroba terkait udara dan
makanan memiliki pengaruh terbesar pada dinamika
mikrobioma inang (Cardona et al., 2018).

Beberapa genera fungi yang berhasil kami
identifikasi pada sampel feses lumba-lumba hidung
botol (T. aduncus) menunjukkan bahwa fungi tersebut
mampu hidup di dalam saluran pencernaan lumba-
lumba dan memiliki interaksi dengan mikrobioma
lain di dalam saluran pencernaan terutama usus
lumba-lumba. Kami berasumsi lingkungan pada
pusat konservasi konservasi (Seperti air kolam,
interaksi langsung dengan penjaga) dan makanan
yang diberikan pada lumba-lumba di pusat konservasi
menjadi salah satu faktor keragaman komunitas fungi
pada saluran pencernaan lumba-lumba hidung botol
(T. aduncus).

Kelompok kelas Dothideomycetes yang berhasil
diidentifikasi pada sampel feses lumba-lumba hidung
botol (T. aduncus) meliputi Neodevriesia, Alternaria,
Stemphylium, Phaeophleospora, Diplodia dan Venturia.
Phaeophleospora dan Venturia merupakan ordo
fungi yang baru ditemukan dalam penelitian ini dan
sebagian besar hanya dilaporkan pada tanaman.
Penelitian yang sebelumnya belum pernah dilaporkan
Phaeophleospora dan Venturia pada manusia dan
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hewan. Fungi kelompok Dothideomycetes yang
berhasil diidentifikasi kemungkinan berasal dari
lingkungan dan makanan lumba-lumba di pusat
konservasi.
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