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Bapak Rektor, Anggota Senat, dan hadirin yang saya muliakan

Pentingnya Kesehatan Tanah dalam Keberlanjutan Global

Tanah adalah matriks hidup yang dinamis yang dipenuhi
dengan kehidupan mikroba yang mengatur fungsi ekosistem
yang penting (Lehmann et al., 2020). Tanah yang sechat
menyediakan jasa ekosistem yang penting, termasuk siklus
hara, penyaringan air, dan penekanan penyakit (Bardgett & van
der Putten, 2014). Namun, aktivitas antropogenik, seperti
pertanian intensif, deforestasi, dan urbanisasi, secara signifikan
menyebabkan meningkatnya degaradasi tanah sekaligus
menurunkan kesehatan tanah (Lal, 2021). Degradasi tanah
tidak hanya menyebabkan penurunan produktivitas pertanian,
namun juga mengancam keanekaragaman hayati, kualitas air,
serta peningkatan emisi gas rumah kaca, sehingga mengganggu
stabilitas iklim (FAO, 2015). Oleh karena itu, memahami
kesehatan tanah sangat penting untuk memastikan terwujudnya
pertanian berkelanjutan dan pelestarian lingkungan.

Kesehatan tanah sering didefinisikan sebagai kapasitas
tanah untuk mempertahankan produktivitas biologis, menjaga
kualitas lingkungan, dan meningkatkan keschatan tanaman.
Mikroorganisme merupakan kunci dalam kesehatan tanah;
mempengaruhi siklus nutrisi, dekomposisi bahan organik, dan
penekanan penyakit.

Bapak ibu yang saya hormati,

Mikrobioma Tanah dan Perannya dalam Fungsi Tanah
Mikrobioma tanah merujuk pada komunitas mikroorganisme
yang kompleks, termasuk bakteri, jamur, archaea, protozoa, dan virus,
yang menghuni lingkungan tanah. Komunitas mikroba ini
memainkan peran penting dalam menjaga keschatan tanah,
memengaruhi pertumbuhan tanaman, dan mendorong siklus
biogeokimia (Fierer, 2017). Keragaman dan fungsi mikroba tanah
dibentuk oleh berbagai faktor seperti jenis tanah, iklim, penggunaan
lahan, dan praktik pertanian (van der Heijden et al., 2008). Salah satu
kontribusi utama mikrobioma tanah adalah perannya dalam layanan
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ekosistem, yang merupakan manfaat yang diberikan ekosistem untuk
menopang kehidupan. Layanan ini secara luas dapat dikategorikan
menjadi empat jenis utama:

Layanan Penyediaan — Mikrobioma tanah
meningkatkan  produktivitas tanaman dengan
meningkatkan  ketersediaan  nutrisi.  Mikroba
simbiosis, seperti rhizobia pada kacang-kacangan,
mengikat nitrogen atmosfer, sehingga dapat diserap
tanaman (Zhou et al, 2020). Jamur mikoriza
meningkatkan  perolehan  fosfor,  sehingga
mendukung hasil panen dan ketahanan pangan
(Smith & Read, 2010).

Layanan Pengaturan — Mikroba tanah memainkan
peran penting dalam pengaturan iklim dengan
mempengaruhi siklus karbon dan nitrogen. Mikroba
tertentu menguraikan bahan organik, melepaskan
karbon dioksida (CO2),membantu mengurangi emisi
gas rumah kaca (Conant et al, 2011), serta
berkontribusi pada penekanan penyakit dengan
mengalahkan patogen yang ditularkan melalui tanah
(Mendes et al., 2011).

Layanan Pendukung — Aktivitas mikroba di tanah
mendukung  proses  ekosistem  fundamental,
(pembentukan tanah, siklus nutrisi, dan dekomposisi
bahan organik, produksi enzim ekstraseluler)
mempercepat penguraian bahan organik kompleks,
meningkatkan kesuburan tanah (Nannipieri et al.,
2012).

Layanan Budaya — Di luar fungsi ekologisnya,
mikroba tanah berkontribusi pada layanan ekosistem
budaya dengan mempengaruhi praktik pertanian
tradisional, dan mendukung kemajuan ilmiah dalam
bioteknologi dan kedokteran (Barrios, 2007).

Mengingat peran pentingnya dalam menjaga kesehatan
tanah dan ekosistem, maka memahami dan mengelola
komunitas mikroba tanah sangat penting untuk mendorong
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pertanian berkelanjutan dan mengurangi tantangan lingkungan.
Kemajuan dalam metagenomik dan penelitian mikrobioma
tanah memberikan wawasan baru tentang keanekaragaman dan
fungsi mikroba, yang memungkinkan pengembangan praktik
pertanian cerdas iklim yang meningkatkan ketahanan tanah dan
keberlanjutan ekosistem (Garrido-Oter et al., 2018)

Kompleksitas komunitas mikroba tanah menyebabkan
mikroorganisme sulit untuk dipelajari dengan menggunakan
metode berbasis kultur tradisional, yang hanya menangkap
sebagian kecil keanekaragaman mikroba (Torsvik & Ovreas,
2002). Keterbatasan ini menyebabkan munculnya metagenomik
sebagai alat yang ampuh untuk menganalisis komunitas
mikroba tanah secara komprehensif.

Mikroorganisme sangat beranekaragam; dan saat ini
hanyalah sebagian kecil dari populasi mikroba yang bisa
dikenali. Metode tradisional, yang mengharuskan mikroba
tumbuh dalam kultur laboratorium, hanya menangkap sekitar
1% mikroorganisme tanah. Untuk lebih memahami komunitas
mikroba tanah secara keseluruhan, dapat digunakan analisis
metagenomik, yaitu pengurutan dan analisis DNA yang
diekstraksi dari sampel lingkungan. Pendekatan ini dapat
disebut sebagai ekogenomik, genomik lingkungan, atau
genomik komunitas (Abram, 2015).

Metagenomik memberikan kontribusi yang signifikan
terhadap  studi  agroekosistem.  Metagenomik  dapat
memfasilitasi pemahaman tentang tingginya keragaman
mikroba dalam tanah, kemajuan bioteknologi, dan untuk
pertanian berkelanjutan (Garrido-Oter et al., 2018).

Metagenomik tanah muncul sebagai alat revolusioner,
yang menawarkan wawasan mendalam tentang komunitas
mikroba tersembunyi yang mendukung kesehatan tanah.
Metagenomik memungkinkan kita mempelajari materi genetik
seluruh komunitas mikroba langsung dari sampel tanah, tanpa
perlu kultur. Dengan mengungkap jalinan genetik mikrobioma
tanah yang kompleks melalui teknik metagenomik, akan
memungkinkan kita untuk memahami keanekaragaman hayati
tanah, kemampuan fungsional, dan interaksi dengan
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lingkungannya dalam skala yang belum pernah terjadi
sebelumnya.

Melalui orasi ilmiah ini, saya akan mengajak Bapak/ibu dan
hadirin sekalian memahami aspek-aspek utama metagenomik tanah -
bagaimana hal itu membantu kita memahami keanekaragaman
mikroba, menilai kesehatan tanah, dan mengembangkan solust untuk
tantangan lingkungan.”

Bapak/ibu yang saya hormati,
Metagenomik sebagai Pendekatan Revolusioner dalam
Ekologi Mikroba Tanah

Metagenomik, sebuah studi tentang materi genetik yang berasal
dari sampel lingkungan, meningkatkan pemahaman kita tentang
ekologi mikroba (Handelsman, 2004). Tidak seperti teknik
mikrobiologi konvensional, analisis metagenomik memungkinkan
analisis semua komunitas mikroba, bahkan organisme yang tidak
dapat dikulturkan, dengan menganalisis DNA yang diekstraksi dari
tanah (Wooley et al., 2010). Teknologi seperti Oxford Nanopore dan
Illumina, telah secara signifikan meningkatkan resolusi studi tentang
tanah, yang memungkinkan peneliti untuk mengidentifikasi mikroba
taksa, gen fungsionalnya, dan potensi metaboliknya (Quince et al.,
2017).

Istilah “metagenomik” digunakan untuk menggambarkan.
penelitian terkait data genomik mikroorganisme, dan dapat dibagi
menjadi metagenomik amplikon dan metagenomik shotgun.
Penelitian metagenomik amplikon biasanya mengeksplorasi
keanekaragaman mikroba, sedangkan penelitian metagenomik
shotgun terutama difokuskan pada penggalian gen fungsional dan
metabolisme (Kamble et al., 2020 ; Quince et al., 2017). Secara khusus,
metagenomik berbasis gen yang ditargetkan digunakan untuk
memperoleh bagian dari masing-masing mikroba dalam sampel
lingkungan, seperti sampel tanah, air, udara, dan es (Vecherskii et al.,
2021,Garber et al., 2021).

Pendekatan metagenomik memberikan peluang untuk meneliti
keragaman mikroba, filogeni, dan potensi fungsional tanpa
mengisolasi spesies individu. Metagenomik melibatkan pengurutan
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DNA tanah, yang memberikan wawasan komprehensif tentang
komunitas mikroba dan repertoar genetiknya. Pendekatan utama
untuk metagenomik meliputi:

1. Shotgun Metagenomics: Metode ini memungkinkan

pembuatan  profil fungsional dan  taksonomi.
Pendekatan ini membantu mengidentifikasi gen vang
bertanggung jawab atas siklus nutrisi dan degradasi
polutan.
Amplicon Sequencing: Menargetkan penanda
genetik tertentu seperti gen 16S rRNA untuk bakteri
atau daerah ITS untuk jamur. Metode ini berguna
untuk memahami keragaman mikroba dan pergeseran
komunitas sebagai respons terhadap perubahan
lingkungan.

3. Metatranskriptomik: Menganalisis transkrip RINA
untuk menentukan ekspresi gen dan proses mikroba
aktif, serta mengidentifiksi ekspresi gen mikroba
aktif, yang memberikan wawasan proses biologis
dinamis seperti penyerapan nutrisi dan respons stres.

4. Metaproteomik dan Metabolomik: Menganalisis
protein dan metabolit untuk menghubungkan fungsi
mikroba dengan aktivitas biokimia tanah.

Bapak/ibu yang saya hormati,
Peran Metagenomik dalam Kesehatan Tanah

Metagenomik adalah pendekatan molekuler yang memberikan
peluang untuk mempelajari materi genetik kolektif komunitas
mikroba di tanah. Tidak seperd teknik kultur tradisional,
metagenomik memberikan pandangan yang komprehensif tentang
keragaman mikroba dan potensi fungsional mikrobioma tanah.

1. Mengungkap Keragaman Mikroba Tersembunyi
Metagenomik melakukan pengurutan DNA langsung
dari sampel lingkungan, dan mengungkap spektrum
kehidupan mikroba yang jauh lebih luas.

. Menilai Potensi Fungsional
Analisis metagenomik dapat mengidentifikasi gen
yang bertanggung jawab atas jalur biokimia utama,

o

o
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seperti fiksasi nitrogen, pelarutan fosfor, dan
dekomposisi bahan organik.

3. Melacak Indikator Kesehatan Tanah
Membandingkan profil metagenomik di berbagai
kondisi tanah, untuk mengembangkan biomarker
untuk kesehatan tanah, untuk strategi pengelolaan
lahan yang lebih baik.

4. Memantau Respons terhadap Perubahan Lingkungan
Metagenomik menilai bagaimana mikrobioma tanah
merespons perubahan iklim, perubahan penggunaan
lahan, dan praktik pertanian. Pengetahuan ini dapat
menginformasikan strategi adaptif untuk
mempertahankan ketahanan tanah dalam menghadapi
stresor lingkungan.

5. Meningkatkan Pertanian Berkelanjutan
Mengidentifikasi galur mikroba yang bermanfaat
dengan sifat-sifat seperti penekanan penyakit dan
mobilisasi nutrisi, metagenomik untuk membantu
pengembangan biofertilizer dan agen pengendalian
hayati, untuk mendukung praktik pertanian
berkelanjutan.

Bapak/ibu yang saya hormati,

Kesehatan tanah didefinisikan sebagai kapasitas tanah
yang berkelanjutan untuk berfungsi sebagai sistem kehidupan,
terutama dalam menghadapi degradasi lahan, polusi, dan
perubahan iklim.

Keragaman mikroba sangat penting untuk berfungsinya
tanah secara baik; namun, hanya sedikit informasi yang tersedia
tentang bagaimana mikroorganisme dapat membantu
menentukan kesehatan tanah. Komunitas mikroba adalah
natures engineers, yang mengatur proses-proses penting seperti
daur ulang nutrisi, dekomposisi bahan organik, dan
pembentukan struktur tanah.

Dengan menggunakan teknik metagenomik, gen-gen
fungsional yang bertanggung jawab atas proses-proses biokimia
utama dapat diidentifikasi, misalnya:
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1. Fiksasi nitrogen — dilakukan oleh bakter: Rhizobium
dan Azotobacter, vang mengubah nitrogen atmosfer
menjadi bentuk-bentuk yang dapat dimanfaatkan
tanaman.

Pelarutan fosfor — mikroba tertentu melepaskan

asam-asam organik yang melarutkan fosfor, sehingga

dapat diakses oleh tanaman.

3. Penyerapan karbon — mikroba tanah memecah residu
tanaman dan berkontribusi pada penyimpanan karbon
jangka panjang di dalam tanah, yang berperan dalam
mitigasi perubahan iklim.
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Gambar 1. Potensi Fungsional Mikroba

Analisis metagenomik memungkinkan ditemukannya
asosiasi anggota tertentu pada komunitas mikroba akibat
transformasi yang mungkin dialami tanah (Long et al., 2016).

Metagenomik tanah memberikan informasi penting
tentang  adaptasi dan  interaksi antara  komunitas
mikroorganisme dan bagaimana hal tersebut dapat dipengaruhi
oleh perubahan lingkungan (Bonomo et al, 2022).
Metagenomik menyediakan biomarker—indikator kualitas
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tanah—dengan menganalisis komposisi mikroba dan kapasitas
fungsional tanah..

ANALISIS METAGENOMIK
SEKUENSING
PENGURUTAN SEKUENSING
ANNOTASI
KLASIFIKASI TAKSONOMI
ANALISIS STATISTIK
PENYIMPANAN DAN PEMBAGIAN DATA

L iy
APLIKASI MIKROBIA
INDUSTRI ;

OBAT-OBATAN KERAGAMAN
BAHAN BAKAR NABATI EXOLOGI
BIOTEKNOLOGI EVOLUSI

PERTANIAN

Gambar 2. Teknik Metagenomik

Metagenomik diklasifikasikan menjadi dua jenis:
terpandu dan acak. Metagenomik terpadu, juga dikenal sebagai
"meta-barkode", mengidentifikasi taksonomi dalam skala luas
melalui analisis urutan DNA dari satu atau beberapa gen
(Deiner et al., 2017). Metagenomik digunakan untuk
mempelajari keragaman filogenetik dan kelimpahan relatif gen
konkret (penanda molekuler) dalam sampel lingkungan
(Techtmann dan Hazen, 2016). Wilayah gen yang ditentukan
ini memungkinkan identifikasi kelompok taksonomi yang
berbeda. Penanda yang digunakan bervariasi tergantung pada
jenis organisme yang sedang dianalisis (Tabel 1).

Tabel 1. Penanda molekuler primer yang digunakan dalam
studi “Metabarcoding”

Dokt
Kelompok ~ Marke  Primer yang Biasa ~ Sumber .l i
. . s jumlah
['aksonomi r Digunakan Genom .
aksesi
Hewan COl }:;’8'01490/[-1(202 Mitokhondria 3017967

matK 390F dan 1326 Kloroplast 250985

Tanaman
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rbel. rbcl.a-F /rbela-R Kloroplast 367787
psbA-  psbA3-f /

tafl _ tenlIf_05 i 119808
Bakiei 165 WilayahV3-V4  Ribosom 44377078
rpoB rpoB-f1 / rpoB-r1  Ribosom 1412251
cpn60  H729 /H730 Ribosom 25739
Jamur I'TS ITS1F/H730 Ribosom 42245580
185 IUKa/EukB Ribosom S—

Bapak/ibu yang saya hormati,
Metagenomik dan Tata Guna Lahan

Komunitas mikroba tanah memiliki peran penting dalam
penyediaan jasa ekosistem yang penting bagi kehidupan manusia,
siklus karbon dan nutrisi, serta produktivitas tanaman (Doran dan
Zeiss, 2000; Schimel dan Schaeffer, 2012; Nie et al., 2015). Fungsi
ekosistem tanah sangat bergantung pada aktivitas dan kompleksitas
komunitas mikroba, di mana aktivitas tersebut dipengaruhi oleh aspek
fisik, kimia, dan biologi dari ekosistem tanah (Fierer et al., 2012).

Pola tutupan lahan dapat mengubah komunitas mikroba di
dalam tanah serta fungsi ekosistem tanah termasuk siklus C (de Vries
et al., 2013; Schimel dan Schaeffer, 2012; Mackelprang et al., 2011).
Perubahan tutupan dan penggunaan lahan (LCLUC), yang didorong
oleh aktivitas manusia seperti pertanian, urbanisasi, dan deforestasi,
mengubah sifat-sifat tanah dan, akibatnya, struktur dan fungsi
mikrobioma tanah juga berubah.

Perubahan karakteristik tanah akibat perubahan mtupan lahan
berdampak penting terhadap komposisi komunitas bakteri,
sebaliknya komposisi dan keanekaragaman komunitas bakteri sangat
erat kaitannya dengan pH tanah, C total, dan rasio C/N (Wijayanti,
2015). Konversi ekosistem alami menjadi lahan pertanian dapat
menyebabkan perubahan mikrobioma tanah, seperti dalam
kasus tanah hutan yang diubah menjadi padang rumput yang
menunjukkan keragaman bakteri dan jamur yang lebih tinggi
dibandingkan dengan tanah hutan yang tidak terganggu
(Navarrete et al., 2023). Penggunaan pupuk, pestisida, dan
bahan kimia lainnya misalnya penggunaan pupuk nitrogen
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jangka panjang, mengurangi kelimpahan filum Proteobacteria,
Actinobacteria, Acidobacteria, dan Chloroflexi (Xu et al., 2022).
Perubahan penggunaan lahan merupakan salah satu
perubahan lingkungan yang paling penting dan dapat
mengubah faktor lingkungan tanah, kondisi nutrisi, dan
interaksi biologis, sehingga mempengaruhi komunitas mikroba

(Engelhardt et al., 2018; Wang et al., 2019).

-80-48-36-24-1200 12 24 36 48 €0
LDA SCORE {log 10}

(b)

BB L AN ..........

(a) (b)
Gambar 3. Struktur Mikroba pada Berbagai Tata Guna Lahan
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Konversi hutan menyebabkan penurunan kelimpahan
dan keanckaragaman beberapa komunitas mikroba (Merloti
dkk., 2019; Shrestha dkk., 2019), termasuk pula komunitas
bakteri ((Drenovsky et al, 2010). Secara lebih spesifik,
pemupukan dan herbisida, menghasilkan mikroorganisme
tanah yang lebih beragam dengan redundansi fungsional yang
lebih tinggi (Szoboszlay dkk., 2017; Santos dkk., 2020).
Kegiatan pertanian, khususnya konversi lahan, dapat
menyebabkan hilangnya keanekaragaman bakteri tanah.
Namun, praktik-praktik seperti rotasi tanaman dapat
membantu mempertahankan keanekaragaman hayati mikroba.

Priyadarshini et al. (2019) menemukan bahwa Proteobacteria
adalah filum yang paling melimpah di semua jenis tutupan lahan.
Hasil penelitian mengidentifikasi 2020 genera, dengan 1452 genera
yang terbagi antara tutupan lahan wanatani (AF) dan lahan pertanian
(LP)dengan produktivitas rendah. Keanekaragaman mikroba lebih
tinggi di AF dibandingkan dengan LP, dengan kelompok dominan
yang berbeda di antara keduanya. LP didominasi oleh Sphingomonas,
sementara  AF  memiliki  lebth  banyak  Addobacteria  dan
Deltaproteobacteria. Temuan ini menunjukkan bahwa tutupan lahan
mempengaruhi kelimpahan dan keanekaragaman mikroba tanah.

Perubahan metagenomik yang diamati pada komunitas
mikroba tanah setelah perubahan penggunaan lahan:

1. Perubahan Fisikokimia Tanah: Pola penggunaan
lahan memodifikasi sifat-sifat tanah seperti pH,
ketersediaan unsur hara, dan kandungan bahan
organik, yang pada gilirannya mempengaruhi struktur
dan fungsi komunitas mikroba.

Interaks: Tanaman-Mikroba: Perubahan vegetas:

akibat penggunaan lahan vang berbeda

mempengaruhi kualitas dan kuantitas eksudat akar

dan input serasah, sehingga mempengaruhi komposisi

komunitas mikroba.

3. Rezim Gangguan: Praktek pertanian, seperti
pengolahan tanah dan pemupukan, menimbulkan
gangguan yang dapat mengganggu struktur tanah dan

88 ]
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habitat mikroba, yang menyebabkan pergeseran
komposisi dan fungsi komunitas.

Bapak/ibu dan hadirin yang saya hormati,
Peningkatan Kapasitas Metagenomik untuk Memperbaiki
Karakteristik Tanah melalui Penambahan Biochar

Biochar, bahan kaya karbon yang berasal dari pirolisis
biomassa, secara signifikan mempengaruhi komunitas mikroba tanah,
mengubah metagenom tanah melalui berbagai mekanisme. Biochar,
di dalam tanah, berfungsi sebagai habitat dan reservoir nutrisi bagi
mikroba, memodifikasi keanekaragaman mikroba, komposisi, dan
fungsionalitasnya (Lehmann et al., 2011). Struktur berpori biochar
menyediakan tempat berlindung bagi mikroba, melindunginya dari
tekanan lingkungan dan meningkatkan kolonisasi mikroba (Li et al.,
2020). Selain itu, luas permukaan biochar dan kapasitas pertukaran
kation yang tinggi meningkatkan retensi hara tanah, yang secara tidak
langsung membentuk dinamika komunitas mikroba dengan
mengatur ketersediaan hara (Zhao et al., 2022).

Sifat kimiawi biochar, pH, potensi redoks, dan kandungan
senyawa organiknya, mendorong pergeseran metagenom mikroba
tanah. Aplikasi biochar menyebabkan peningkatan pH tanah,
sehingga mendukung taksa bakteri yang tumbuh subur pada kondisi
vang tidak terlalu asam, seperti Actinobacteria dan Proteobacteria
(Xu et al., 2021). Selain itu, biochar menyerap dan secara perlahan
melepaskan senyawa organik labil yang berfungsi sebagai sumber
karbon untuk metabolisme mikroba, mengubah ekspresi gen
mikroba yang terkait dengan siklus karbon dan jalur degradasi
(Jenkins et al., 2017). Nelissen et al. (2014) menunjukkan bahwa
biochar dapat memodulasi kelimpahan gen yang terkait dengan siklus
nitrogen, seperti gen yang mengkode enzim nitriftkasi dan
denitrifikasi, sehingga mempengaruhi ketersediaan nitrogen di dalam
tanah.

Struktur biochar merupakan faktor yang paling berpengaruh
dalam meningkatkan total biomassa mikroba dan aktivitas
aktinomisetes. Secara umum, peningkatan aktivitas mikroba dan
pergeseran struktur komunitas akibat penambahan biochar akan
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meningkatkan siklus hara tanah dan penyerapan karbon serta
produksi tanaman.

Studi metagenomik mengungkapkan bahwa aplikasi biochar
dapat meningkatkan regulasi gen yang terlibat dalam sifat-sifat yang
mendorong pertumbuhan tanaman, seperti pelarutan fosfat dan
produksi siderofor (Joseph et al, 2020). Biochar mengurangi
prevalensi mikroba patogen dengan mendukung taksa mikroba yang
menguntungkan yang menghasilkan senyawa antimikroba atau
mengalahkan patogen (Elzobair et al., 2016).

Selain siklus hara, pergeseran yang disebabkan oleh biochar
pada komunitas mikroba juga berdampak pada aktivitas enzimatik
tanah dan ekspresi gen fungsional. Biochar terbukt meningkatkan
aktivitas enzimatik seperti dehidrogenase, B-glukosidase, dan urease,
yang sangat penting untuk penguraian bahan organik dan mineralisasi
unsur hara (Palansooriya et al., 2019). Hasil penelitian Priyadarshini
etal. (2024) juga mengungkapkan hal yang sama seperti pada Gambar
berikut.
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Gambar 4. Dampak Biochar dan Bacillus sp. Terhadap
Aktvitas Enzim Tanah

Dampak biochar terhadap perubahan metagenomik tanah,
dipengaruhi jenis bahan baku dan suhu pirolisis biochar, serta kondisi
tanah. Biochar bersuhu tinggi, memiliki stabilitas dan kapasitas serap
yang lebih besar dibanding biochar bersuhu rendah (Liu et al., 2023).
Pola interaksi biochar di tanah berpasir dan tanah lempung berbeda,
sehingga diperlukan aplikasi spesifik lokasi untuk memaksimalkan
manfaatnya, seperti digambarkan hasil penelitian berikut. (Gambar 5.)

Bukn Orasi lmiah Pengukuban Guru Besar UPN “Veteran” Jawa Timur




| Faktor utama yang berpergaruh
Tanah berrekstur 1 Tanah s:wah
f- =R —— | Nisbah /B - il
i f AL - Nisbah G+/G I” £l il i
g Teanresson | EL i z| §
§ g s i - Mikroba ; R 1 -
3’ i i hara il il 20 : Bakler T X i i 3
.03 4 ! H | 1 =
‘| Biochardalam | | - Fungi : |
' | jumiah besar Aktivitas i : G |
Pl - L

¥

£r
{

‘/I + Meningkat; F/8: Fungi-Bakteri frseluemmmrbm:zmmﬂaniang) | /G- - Bakrerl Gram Positl ~Bakrer] Gram Negatié }‘\

Gambar 5. Dampak Biochar terhadap Karakteristik Tanah dan
keberadaan Mikroba Tanah

Penambahan biochar secara signifikan meningkatkan rasio
jamur tanah terhadap bakteri (F/B) dan rasio bakteri Gram positif
terhadap bakteri Gram negatif (G+/G-), serta biomassa dan aktivitas
mikroba. Nutrisi biochar dan sifat struktural (yaitu, luas permukaan
dan porositas) memainkan peran penting dalam meningkatkan
G+/G-, total biomassa mikroba, dan aktivitas bakteri, jamur, dan
aktinomisetes (Lety1 et al., 2018).

Bapak/ibu dan hadirin yang saya hormati,
Implikasi Lingkungan dan Pertanian Berkelanjutan
Metagenomik, bermanfaat untuk bioremediasi tanah karena
mampu mengungkap potensi fungsional komunitas mikroba yang
terlibat dalam degradasi polutan. Metagenomik mengidentifikasi gen
yang mengkode enzim yang bertanggung jawab untuk mengurai
kontaminan, misalnya logam berat (Bello-Akinosho et al., 2021).
Meode ini memungkinkan ditemukannya kelompok mikroba baru
yang dapat direkayasa untuk tanah yang terkontaminasi untuk
mempercepat proses bioremediasi (Aziz et al., 2022). Metagenomik
fungsional mampu mengidentifikasi gen yang tahan terhadap logam,
sehingga memungkinkan pemilihan strain mikroba yang mampu
mengubah logam berat beracun menjadi bentuk yang tdak terlalu
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berbahaya (Jin et al., 2023), sehingga produktivitas tanah meningkat
(Priyadarshini et al., 2024).

The Elemental Composition of Biochar from Different Sources.
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Gambar 6. Dampak Pemberian Biochar dan Bacilus sp.
Terhadap Logam Berat (Pb) di dalam Tanah

Dalam konteks perubahan iklim, analisis metagenomik dapat
mengidentifikasi bakteri metanotrofik yang memiliki gen pmoA yang
bertanggung jawab atas oksidasi metana (Kumar et al, 2022).
Metagenomik juga dapat mengidentifikasi gen yang terlibat dalam
siklus nitrogen, seperti gen yang mengkode enzim nitrifikasi (amoA)
dan denitrifikasi (nirK, nosZ), yang secara langsung memengaruhi
emisi dinitrogen oksida (N20 (Liu dkk., 2021). Dengan memahami
potensi genetik mikrobioma tanah, kita dapat mengembangkan
strategi untuk meningkatkan mikroba potensial yang dapat
mengurangi emisi gas rumah kaca sekaligus mendorong penyerapan
karbon di tanah.

Profil metagenomik memungkinkan identifikasi komunitas
mikroba menguntungkan yang terkait dengan sifat-sifat yang
mendorong pertumbuhan tanaman, seperti pelarutan fosfat, produksi
siderofor, dan toleransi terhadap stres (Li et al., 2021). Kelompok
mikroba ini dapat digunakan dalam pembuatan pupuk hayati dan
pembenah tanah untuk mengurangi ketergantungan pada pupuk
kimia, yang berkontribusi terhadap degradasi lingkungan dan emisi
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gas rumah kaca (Jansson & Hofmockel, 2020). Selain  itu,
metagenomik membantu memantau  pergeseran  komposisi
komunitas mikroba di bawah tekanan iklim.

Bapak/ibu dan hadirin yang saya hormati,

Penutup

Seiring dengan terus berkembangnya teknologi metagenomik,
integrasinya ~ dengan  pendekatan  omik  lainnya,  seperti
metatranskriptomik  dan metabolomik, akan memberikan
pemahaman yang lebih komprehensif mengenai fungsi mikroba
tanah dalam bioremediasi dan mitigasi perubahan iklim. Teknik
bioinformatika dapat menganilisis hubungan gen mikroba dengan
fungsi ekologi, sehingga memungkinkan pengembangan model
prediktif untuk strategi restorasi tanah berbasis mikroba (Kleinteich
et al., 2022). Namun, tantangan seperti kompleksitas data, kebutuhan
akan metodologi terstandarisasi, dan pertimbangan etis terkait
rekayasa mikroba harus diatasi untuk memaksimalkan potensi
metagenomik dalam pengelolaan tanah yang berkelanjutan. Upaya
penelitian di masa depan harus berfokus pada penerjemahan
penemuan metagenomik ke dalam aplikasi skala lapangan,
mendorong sistem pertanian yang lebih tangguh dan adaptif tethadap
perubahan iklim.

Bapak/ibu dan hadirin yang saya hormati,

Demikian uraian sederhana tentang metagenomic tanah dan
perannya dalam kesehatan tanah dan lingkungan. Semoga penelitian
di bidang biologi dan ekologi tanah, khususnya melalui pemanfaatan
teknik metagenomik semakin berkembang sehingga  dapat
mendorong kemajuan bangsa.
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