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Abstract: Fungal community composition and abundance in river ecosystems
are highly responsive to hydrological processes, terrestrial runoff, and
anthropogenic pressures, making riverine fungi a sensitive biological
indicator of water quality and overall ecological condition. This study
employed Oxford Nanopore-based shotgun metagenomics to characterize
fungal communities from two segments in Cikapundung River, Indonesia,
differing in human impact. Water samples were vacuum-filtered, DNA was
extracted and sequenced, and taxonomic profiles were generated. Results
revealed that both sites were dominated by plant-associated Ascomycota,
particularly several Pyricularia species, indicating strong terrestrial-aquatic
connectivity driven by riparian plants and terrestrial plant debris entering the
river. Cikapundung B site exhibited higher fungal abundance and diversity
than Cikapundung A site, while Bray-Curtis PCoA showed clear
compositional separation between sites, reflecting spatial ecological stress.
Although a considerable proportion of reads remained unclassified due to
limited fungal reference genomes, dominant taxa provided ecologically
meaningful insights. These findings demonstrate that fungal environmental
DNA could indicate environmental conditions in tropical urban rivers and
highlight the potential and limitation of metagenomic approaches for river
health monitoring and watershed management.
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Pendahuluan merupakan salah satu elemen penting namun

belum banyak dikaji secara mendalam.

Ekosistem perairan tawar di wilayah
tropis merupakan sistem yang dinamis dan
sangat dipengaruhi oleh faktor lingkungan
serta aktivitas manusia. Sungai, yang
merupakan bagian penting dari ekosistem ini,
tidak hanya berfungsi sebagai aliran air, tetapi
juga sebagai habitat bagi berbagai jenis
organisme, termasuk mikroorganisme yang
berperan penting dalam proses biogeokimia. Di
wilayah tropis, tekanan antropogenik seperti
urbanisasi, perubahan penggunaan lahan, dan
pembuangan limbah rumah tangga
menyebabkan perubahan signifikan pada
parameter fisik, kimia, dan biologi sungai
(Mao et al., 2025). Perubahan ini secara
langsung mempengaruhi komposisi komunitas
mikroba, termasuk fungi akuatik yang
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Sungai Cikapundung adalah salah satu
sungai utama di Kota Bandung yang mengalir
dari hulu pegunungan hingga daerah hilir yang
padat penduduk. Di bagian tengah dan hilir
sungai ini, terdapat tekanan ekologis akibat
berbagai aktivitas manusia seperti pembuangan
sampah, limbah rumah tangga, kegiatan dari
rumah sakit, dan limpasan dari kawasan padat
penduduk (Subiantoro et al., 2025). Situasi ini
menjadikan Sungai Cikapundung sebagai
model sungai tropis urban yang kompleks,
dengan gradien kondisi lingkungan yang
berpengaruh pada keberadaan serta
kelimpahan mikroorganisme.

Fungi akuatik berperan sangat penting
dalam ekosistem sungai, terutama dalam
proses dekomposisi bahan organik dan
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penguraian serasah, serta berkontribusi pada
siklus nutrien seperti karbon dan nitrogen.
Organisme ini juga dapat bertindak sebagai
bioindikator bagi kesuburan perairan dan
tingkat pencemaran, karena sensitif terhadap
perubahan dalam kualitas air (Barros et al.,
2024; Siriarchawatana et al., 2024). Selain itu,
beberapa spesies fungi berpotensi menjadi
patogen bagi manusia serta makhluk hidup
lainnya, dan keberadaanya sering meningkat di
ekosistem yang terkontaminasi oleh limbah
rumah tangga atau medis. Namun, karakterisasi
komunitas fungi akuatik masih menghadapi
tantangan karena metode kultur konvensional
yang tidak dapat mendeteksi sebagian besar
spesies yang bersifat non-kulturabel.
Perkembangan  metode  molekuler,
terutama penggunaan environmental DNA

(eDNA), telah memberikan peluang baru
dalam memahami komunitas mikroba di
habitat alami. Pendekatan eDNA

memungkinkan identifikasi organisme melalui
jejak DNA tanpa perlu mengisolasi sel-sel
yang hidup, sehingga lebih mewakili
keragaman organisme yang sebenarnya
(Banerjee et al., 2022). Salah satu teknologi
yang semakin banyak digunakan adalah
Teknologi Oxford Nanopore (ONT), yang
dapat menghasilkan  pembacaan DNA
berukuran panjang (long reads) dan dilakukan
dalam waktu nyata (real time), yang
meningkatkan kemampuan untuk menyusun
genom dan karakterisasi taksonomi langsung
dari sampel lingkungan secara cepat dan
efisien, termasuk dalam konteks metagenomic
(Nousias et al., 2024).

ONT telah banyak digunakan dalam
penelitian terkait tanah dan medis, namun
penerapannya untuk sampel sungai tropis
perkotaan di Indonesia masih jarang. Padahal,
sungai  seperti  Cikapundung  memiliki
karakteristik ekologis yang heterogen, dengan
tingkat pencemaran yang dapat mempengaruhi
komunitas fungi. Penelitian metagenomik
berbasis ONT ini  berpotensi  untuk
memperlihatkan pola distribusi fungi dalam
kondisi  lingkungan yang terdegradasi,
memberikan informasi dasar mengenai ada
tidaknya spesies penting, serta mendeteksi gen
resistensi antimikroba yang mungkin terkait
dengan limbah dari rumah sakit atau limbah
domestik (Nomoto ef al., 2024).
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Kajian mengenai kelimpahan dan profil

komunitas fungi berbasis analisis
metagenomik pada Sungai Cikapundung
memberikan  kontribusi  penting dalam

pemahaman biodiversitas mikroba di sungai
tropis urban. Informasi ini dapat menjadi dasar
bagi pengembangan biomonitoring berbasis
eDNA, yang mampu melengkapi pemantauan
kualitas air secara fisika-kimia konvensional.
Dengan mengkaji komunitas fungi pada
beberapa titik yang mewakili tingkat gangguan
berbeda, penelitian ini diharapkan mampu
mengidentifikasi pola kelimpahan,
keanekaragaman, dan potensi keterkaitan
komunitas fungi dengan kondisi lingkungan
sungai.

Bahan dan Metode

Pengambilan Sampel Lingkungan

Penelitian dilakukan pada dua lokasi aliran
Sungai Cikapundung: (1) kawasan Tempat
Pembuangan Sampah Mengger (Cikapundung
A) yang relatif memiliki tekanan antropogenik
lingkungan yang sedang, dan (2) kawasan
belakang Rumah Sakit Cicendo dengan tingkat
antropogenik relatif tinggi (Cikapundung B).
Dari setiap lokasi diambil lima titik pengambilan
sampel berjarak £100 m menggunakan botol
steril 1 L. Parameter suhu dan pH diukur secara
in situ menggunakan termometer digital dan pH
meter portabel.

Filter Sampel dan Ekstraksi DNA

Sampel air kemudian difiltrasi
menggunakan membran mixed cellulose ester
(MCE) berpori 0,45 um dengan sistem filtrasi
vakum. Membran hasil filtrasi dipotong dan
dimasukkan ke dalam tabung ekstraksi. Ekstraksi
DNA  dilakukan  menggunakan = DNeasy
PowerWater Kit (Qiagen) dengan penambahan
bead-beating untuk meningkatkan lisis sel fungi.

Kualitas DNA  diperiksa  menggunakan
Nanodrop Lite Spectrophotometer
ThermoScientific.
Library  Preparation dan  Sekuensing
Metagenomik dengan Oxford Nanopore
Technology

Proses library preparation sebelum

melakukan sekuensing meliputi reaksi PCR dan
penambahan barcoding pada tiap sampel.
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Selanjutnya sampel digabung (pooling) dan
dilakukan pembersihan. Kuantifikasi DNA
dilakukan menggunakan Qubit dsDNA HS
Assay Kit. Berikutnya dilakukan ligasi adapter,
dan pengecekan flow cell. Terakhir, dilakukan
priming dan loading sampel ke flow cell untuk
dibaca urutan sekuensnya (proses sekuensing).

Pembuatan Database Referensi

Analisis dilakukan menggunakan Google
Colab dengan bahasa pemrograman Python.
Basis data referensi khusus fungi dibuat
menggunakan Kraken2 (v2.1.3). Basis data
mencakup semua genom fungi yang tersedia di
NCBI RefSeq pada saat analisis. Pembuatan
basis data meliputi tiga tahapan: mengunduh
taksonomi NCBI, mengunduh pustaka genom
fungi, dan membuat basis data akhir. Proses ini
menghasilkan file hash.k2d, opts.k2d, taxo.k2d,
dan pemetaan taksonomi terkait yang diperlukan
untuk klasifikasi.

Analisis Metagenomik DNA Fungi

Klasifikasi dilakukan secara terpisah
untuk dua titik Sungai, yaitu: CikapundungA dan
CikapundungB. Laporan Kraken2 yang
diperoleh  dianalisis untuk  mendapatkan
informasi tingkat Kingdom hingga Species, dan
hanya taksa dengan kode peringkat "S" yang
dianggap sebagai hit tingkat spesies. Pembacaan
tingkat spesies (reads_clade) dikumpulkan untuk
setiap sampel. Kelimpahan relatif dihitung baik
sebagai persentase dari total pembacaan
metagenomik dan sebagai persentase pembacaan
fungi yang diklasifikasikan. Tabel perbandingan
spesies gabungan dihasilkan menggunakan
Python (panda), dan statistik ringkasan, termasuk
jumlah bacaan yang diklasifikasikan dan taksa
peringkat teratas, dihitung. Visualisasi dan
perbandingan kelimpahan fungi pada kedua
sampel, serta analisis statistik meliputi diversitas
alfa (indeks Shannon dan Simpson) dan beta
(Principal Coordinates Analysis dan Bray-
Curtis) dilakukan  menggunakan  Python.
Perbedaan antara lokasi pengambilan sampel
dianalisis secara kualitatif berdasarkan total
pembacaan fungi, taksa dominan, dan relevansi
ekologis.
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Hasil dan Pembahasan

Bacaan Sekuensing Metagenomik Shotgun

Sekuensing metagenomik shotgun dari
dua titik sampel air sungai (CikapundungA dan
CikapundungB) masing-masing menghasilkan
pembacaan sebanyak 945.612 dan 1.039.952.
Klasifikasi menggunakan Kraken2 terhadap
basis data referensi fungi yang dikurasi,
mengidentifikasi pembacaan 2,52% dari total
sekuens di sampel CikapundungA (23.793
bacaan terklasifikasi) dan 4,30% di sampel
CikapundungB (44.707 bacaan terklasifikasi).
Meskipun sebagian besar sekuens DNA (>95%
di kedua sampel) tidak terklasifikasi, hal tersebut
biasa terjadi pada set data hasil shotgun
lingkungan karena representasi genom fungi
yang belum lengkap pada basis data publik
(Kauserud et al., 2023; Bard et al., 2025; Sanyal
et al., 2025). Namun demikian, proporsi
pembacaan yang terklasifikasi cukup untuk
memberikan gambaran taksa fungi yang dominan
dan menyoroti perbandingan di antara lokasi
pengambilan sampel yang berbeda (Lu et al.,
2017; Gasc et al., 2018; Lu et al., 2022).

Komposisi Komunitas Fungi

Kedua sampel, komposisi komunitas fungi
didominasi oleh anggota filum Ascomycota,
terutama dalam kelas Sordariomycetes, ordo
Magnaporthales, dan famili Pyriculariaceae
(Tabel 1). Adapun pada perolehan tingkat
spesies, komunitas fungi berdasarkan 20 spesies
dengan kelimpahan tertinggi menunjukkan pola
struktur komunitas yang hampir serupa antara
dua titik lokasi Sungai Cikapundung (Gambar 1).
Pyricularia spp. (grisea, pennisetigena, oryzae)
tampak mendominasi komunitas, sementara
beberapa genus lain seperti Thermothelomyces,
Colletotrichum, dan Ustilaginoidea juga muncul
secara konsisten pada kedua lokasi. Di
Cikapundung B, Pyricularia grisea
menyumbang 3.572 pembacaan (0,34% dari total
pembacaan; +8% dari pembacaan fungi yang
terklasifikasi), P. pennisetigena menyumbang
2.057 pembacaan, dan P. oryzae menyumbang
389 pembacaan.

Cikapundung A menunjukkan taksa yang
sama tetapi pada jumlah yang lebih rendah,
konsisten dengan hasil fungi keseluruhan yang
lebih rendah dalam sampel ini. Perolehan
pembacaan fungi pada sampel air sungai
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Cikapundung B, hampir 1,7 kali lebih tinggi dari
Cikapundung A (4,30% vs 2,52%). Fokus pada
ketiga  Pyricularia spp- menunjukkan
perbandingan kuantitatif tiga spesies utama
(Gambar 2). Grafik ini memperlihatkan bahwa
kelimpahan ketiga spesies tersebut jauh lebih
tinggi pada Cikapundung B dibandingkan
Cikapundung A. Pada P. grisea, misalnya,
jumlah bacaan yang terdeteksi lebih dari dua kali
lipat di lokasi B. Tren yang sama terlihat pada P.
pennisetigena dan P. oryzae, meskipun dalam
kelimpahan absolut, P. oryzae lebih rendah
dibandingkan dua spesies lainnya (Gambar 3).

Tabel 1. Spesies fungi dengan kelimpahan DNA
tertinggi di Sungai Cikapundung

Species reads A reads B
Pyricularia grisea 1572 3572
Thermothielavioides 900 1826
terrestris

Remersonia thermophila 938 1712
Pyricularia pennisetigena 442 2057
Schizosaccharomyces 945 1109
pombe

Vanrija pseudolonga 583 890
Drechmeria coniospora 567 894
Thermothelomyces 515 944
thermophilus

Purpureocillium 545 873
takamizusanense

Colletotrichum lupini 432 870
Akanthomyces muscarius 360 674
Cutaneotrichosporon 392 577
cavernicola

Ustilaginoidea virens 363 600
Sporisorium graminicola 329 556
Colletotrichum 237 616
higginsianum

Malassezia japonica 288 541
Pyricularia oryzae 291 389
Ascochyta rabiei 236 413
Metarhizium brunneum 230 393
Colletotrichum destructivum 200 409
Sordaria macrospora 199 390
Aspergillus luchuensis 204 384
Penicillium 210 375
psychrofluorescens

Mycosarcoma maydis 206 338
Neurospora crassa 181 352
Zymoseptoria tritici 192 275
Malassezia restricta 189 271
Rhizophagus irregularis 142 280
Coccidioides posadasii 212 207
Puccinia triticina 140 276
Lodderomyces elongisporus 64 330
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Trichoderma breve 126 250
Yarrowia lipolytica 162 212
Fulvia fulva 146 212
Eremothecium gossypii 111 239
Trichoderma atroviride 113 233
Aspergillus fumigatus 143 195
Penicillium oxalicum 122 212
Aspergillus puulaauensis 145 189
Trichoderma asperellum 123 201
Pochonia chlamydosporia 109 213
Aspergillus chevalieri 153 162
Botrytis cinerea 75 207
Brettanomyces bruxellensis 108 173
Talaromyces rugulosus 85 178
Cercospora beticola 84 178
Alternaria dauci 100 160
Pyrenophora tritici-repentis 88 154
Fusarium keratoplasticum 68 174
Psilocybe cubensis 81 160
Fusarium poae 110 129
Candida dubliniensis 83 151
Lodderomyces beijingensis 95 137
Fusarium oxysporum 71 154
Malassezia vespertilionis 96 129
Aspergillus nidulans 88 135
Naumovozyma dairenensis 77 139
Penicillium digitatum 76 138
Fusarium falciforme 57 151
Lachancea thermotolerans 87 118
Keterangan:

reads A = jumlah bacaan DNA di titik Sungai
Cikapundung A; reads B = jumlah bacaan DNA di
titik Sungai Cikapundung B

Keanekaragaman Alfa dan Beta

Indeks keanekaragaman alfa yang dihitung
menggunakan metrik Shannon dan Simpson
menunjukkan bahwa Cikapundung A dan
Cikapundung B memiliki tingkat
keanekaragaman yang relatif serupa (Gambar 4).
Nilai Shannon di kedua lokasi berada sekitar 4,1-
4,2, menandakan komunitas yang cukup beragam
dan tidak didominasi oleh satu atau dua spesies
saja. Indeks Simpson juga menunjukkan nilai
mendekati 1, yang mengindikasikan tingginya
probabilitas bahwa dua individu yang dipilih
secara acak berasal dari spesies yang berbeda.
Walaupun total kelimpahan bacaan pada
beberapa spesies dominan lebih tinggi di
Cikapundung B, keanekaragaman total tampak
stabil, yang berarti bahwa peningkatan
dominansi spesies tertentu tidak mengurangi
representasi  spesies-spesies  lain  secara
signifikan.
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Heatmap of Top 20 Fungal Species (Reads Abundance)
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Gambar 1. Diagram heatmap kelimpahan 20 spesies fungi paling dominan pada dua titik Sungai Cikapundung
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Gambar 2. Hasil bacaan sekuensing metagenomik Gambar 3. Kelimpahan relatif 10 spesies teratas

shotgun Pyricularia spp. di Sungai Cikapundung titik ~ yang terdeteksi di Sungai Cikapundung titik A dan B
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Gambar 4. PCoA berbasis jarak Bray-Curtis
menunjukkan pemisahan struktur komunitas fungi
antara Cikapundung titik A dan B

Gambar 5. Indeks keanekaragaman alfa (Shannon
dan Simpson) komunitas fungi di lokasi Sungai
Cikapundung titik A dan B.

Analisis Principal Coordinates Analysis meskipun hanya dua sampel, mengindikasikan
(PCoA) berbasis jarak Bray-Curtis menunjukkan bahwa kedua lokasi memiliki struktur komunitas
adanya pemisahan yang jelas antara komunitas yang sedikit berbeda. Cikapundung B terletak
fungi pada Cikapundung A dan Cikapundung B pada sisi positif sumbu PCl, sementara
(Gambar 5). Pemisahan pada sumbu PCI, Cikapundung A berada pada sisi negatif,
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menandakan perbedaan dominansi
antarlokasi.

Perbedaan ini konsisten dengan hasil
kelimpahan spesies, di mana Cikapundung B
menunjukkan jumlah bacaan yang lebih tinggi
untuk beberapa spesies dominan seperti
Pyricularia grisea, Pyricularia pennisetigena,
dan Thermothielavioides terrestris. Hal ini dapat
mencerminkan  peningkatan  nutrien/limbah
organik, aktivitas antropogenik yang lebih kuat,
atau kondisi lingkungan yang lebih mendukung
pertumbuhan jamur fitopatogen dan saprofit (Bai
et al, 2018; Ortiz-Vera et al, 2018).

spesies

Pembahasan
Profil Komunitas di
Cikapundung

Profil fungi yang diperoleh dari pembacaan
metagenomik DNA menunjukkan bahwa Sungai
Cikapundung memiliki keragaman DNA fungi
yang terkait dengan tanaman dan relevan dengan
pertanian, terutama spesies Pyricularia. Fungi ini
juga terkenal karena hubungannya dengan tanaman,
termasuk padi dan rumput liar. Pyricularia oryzae,
khususnya, merupakan fitopatogen penting yang
menyebabkan penyakit bercak daun pada tanaman
padi (blas), sedangkan P. grisea dan P.
pennisetigena umumnya menempati permukaan
daun, tanah, dan lingkungan air tawar tempat
menumpuknya materi organik tanaman yang mati.

Keberadaan spesies Pyricularia  yang
mencakup sebagian besar pembacaan fungi yang
terklasifikasi di kedua sampel, menunjukkan bahwa
sungai menerima input biologis yang signifikan dari
aktivitas vegetasi di sekelilingnya, tumbuhan yang
tumbuh di sepanjang tepi badan air (vegetasi
riparian), atau bahan tanaman yang membusuk yang
berasal dari lanskap yang didominasi rumput dan
semak. Tingginya kelimpahan fungi tersebut
kemungkinan mencerminkan faktor lingkungan
lokal, seperti kedekatan dengan kepadatan vegetasi
yang tinggi. Meskipun titik pengambilan sungai ada
di perkotaan, namun sebagaimana sistem sungai di
lingkungan tropis, badan sungai memiliki berbagai
tanaman rerumputan maupun semak.

Beberapa spesies dalam heatmap, seperti
Colletotrichum higginsianum dan Metarhizium
brunneum, juga dikenal memiliki potensi virulen
terhadap organisme lain, termasuk invertebrata air.
Dengan demikian, pola kelimpahan yang teramati
tidak hanya mencerminkan kondisi fisikokimia

Fungi Sungai
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perairan, tetapi juga potensi gangguan terhadap
rantai trofik dan stabilitas komunitas ekologis
(Scholte et al., 2004; Mantzoukas et al., 2022).

Perbedaan intensitas kelimpahan
mengindikasikan bahwa  Cikapundung B
mengalami tekanan ekologis lebih besar

dibandingkan Cikapundung A. Kelimpahan total
bacaan yang lebih tinggi menggambarkan
tingginya ketersediaan substrat organik yang
mendukung pertumbuhan mikroba. Kondisi ini
dapat terjadi akibat meningkatnya beban nutrien
dari pemukiman, atau limbah domestik (Tamba &
Surtikanti, 2024). Dengan demikian, pola
komunitas fungi dapat dijadikan indikator
biologis yang sensitif terhadap degradasi kualitas
air (Mao et al., 2025).

Basis Data Referensi Fungi

Representasi genom fungi pada basis data
publik saat ini masih terbatas sehingga proporsi
pembacaan yang tidak terklasifikasi tergolong
tinggi. Salah satu algoritma basis data yaitu Kraken
(Wood et al., 2019), banyak digunakan sampai saat
ini, juga diimplementasikan dalam salah satu
pipeline  terbaru  metagenomik fungi  yaitu
FindFungi (Donovan et al., 2018). Berdasarkan
algoritma Kraken2, tren dominan membuktikan
kedua titik pengambilan sampel menunjukkan
komunitas turunan Ascomycota secara konsisten,
juga keberadaan Sordariomycetes, kelas fungi yang
memiliki karakter ekologis yang kuat, yang
mencakup banyak saprotrof dan patogen yang
terkait dengan tanaman (Tedersoo et al., 2014;
Lepere et al., 2019). Deteksi beberapa spesies
Pyricularia pada angka bacaan yang relatif tinggi
semakin memperkuat bahwa hubungan terestrial-
akuatik adalah pendorong utama struktur komunitas
mikroba di segmen sungai ini.

Studi pada sungai lain menunjukkan bahwa
komunitas fungal di berbagai cabang sungai atau
situs yang berbeda memang cenderung bervariasi
secara spasial, baik karena perbedaan kondisi
fisikokimia maupun jarak geografis antar sampel
(Matsuoka et al., 2019; Quandt, C. A., 2023).
Perbedaan antara CikapundungA dan
CikapundungB menyoroti heterogenitas spasial
dalam komposisi komunitas fungi, yang mungkin
sesuai dengan variasi penggunaan lahan, hidrologi,
atau peristiwa curah hujan baru-baru ini. Tingginya
kelimpahan  fungi  CikapundungB  dapat
mencerminkan paparan limpasan yang lebih tinggi
atau peningkatan pengendapan biomassa tanaman.
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Hal ini menunjukkan pentingnya mengintegrasikan
profil fungi metagenomik dengan data hidrologi dan
penggunaan lahan untuk lebih memahami proses
ekologi skala Daerah Aliran Sungai.

Rekomendasi

Terlepas dari keterbatasan pada deteksi fungi
berbasis metagenomik shotgun, seperti tingkat
kesalahan sekuensing, cakupan database yang tidak
lengkap, dan penentuan tingkat spesies yang
ambigu di antara taksa yang terkait erat, pola
dominasi yang teramati dalam penelitian ini
konsisten dan bermakna secara ekologis. Sebagai
rekomendasi untuk penelitian selanjutnya, dapat
dilakukan  pengembangan metode  dengan
mengombinasikan metagenomik shotgun dengan
sekuensing yang menarget amplikon [Internal
Transcribed Spacer (ITS) atau Quantitative
Polymerase Chain Reaction (qQPCR), mengingat
pembacaan shotgun dipengaruhi oleh ukuran
genom dan potensi sekuens untuk dipetakan. Selain
itu, ITS juga menjadi standar utama dalam
identifikasi fungi karena tingkat divergensi
sekuens yang tinggi (Tedersoo et al., 2014;
Nilsson et al., 2019). Analisis lebih lanjut dapat
dilakukan misalnya pada spesies dominan seperti
Pyricularia, untuk  memvalidasi  perkiraan
kelimpahan dan menilai variabilitas temporalnya di
seluruh musim atau gradien curah hujan.

Kesimpulan
Penelitian ini menunjukkan bahwa
komunitas fungi di Sungai Cikapundung

didominasi oleh taksa yang berkaitan erat dengan
vegetasi darat, khususnya kelompok Pyricularia,
yang kelimpahannya konsisten pada dua segmen
sungai yang dianalisis. Pola kelimpahan ini
mengindikasikan bahwa masukan biomassa
tanaman dan limpasan daratan merupakan
pendorong utama struktur komunitas fungi,
meskipun kondisi sungai berada di kawasan
perkotaan. Lokasi Cikapundung B
memperlihatkan kelimpahan yang lebih tinggi
dan komposisi yang lebih terdistorsi, yang
mengarah pada dugaan adanya tekanan ekologis
lebih besar akibat peningkatan beban nutrien atau
limbah domestik. Tingginya proporsi pembacaan
yang tidak terklasifikasi ~mencerminkan
keterbatasan representasi genom fungi dalam
basis data publik. Meskipun demikian, pola

710

Ascomycota dan Sordariomycetes yang dominan
tetap memberikan wawasan ekologis yang kuat
mengenai hubungan terestrial-akuatik dalam
ekosistem sungai tropis. Konsistensi pola
komunitas dan  perbedaan  antar-lokasi
menegaskan potensi komunitas fungi sebagai
indikator biologis vyang sensitif terhadap
degradasi kualitas perairan, baik akibat nutrien
berlebih, perubahan tutupan lahan, maupun
proses hidrologis lainnya. Profil fungi dapat
melengkapi indikator tradisional seperti kimia air
dan bioindikator makroinvertebrata. Integrasi
antara metagenomik shofgun dengan analisis
berbasis penanda ITS atau qPCR disarankan
untuk meningkatkan resolusi taksonomi dan
akurasi estimasi kelimpahan. Studi lanjutan yang
memasukkan aspek temporal, hidrologi, dan
penggunaan lahan akan sangat penting untuk
memahami dinamika komunitas fungi dan
implikasinya terhadap kesehatan ekosistem
sungai perkotaan.
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