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ABSTRACT

Bioaerosols are airborne particles containing living microorganisms or microbial fragments that
can disperse in indoor environments. This study aimed to identify the morphological characteristics
and community composition of airborne bacteria in three laboratories at UIN Sunan Ampel
Surabaya using a combination of macroscopic and microscopic observations and 16S rRNA gene-
based molecular analysis. Air samples were collected using the settle plate method and analyzed for
spatial distribution, colony morphology, and taxonomic identification. Results showed variation in
colony density among the laboratories, with Gram-positive bacteria (Staphylococcus and Bacillus)
dominating at 71.4%, while Gram-negative bacteria (Pseudomonas and Moraxella) accounted for
28.6%. Molecular analysis confirmed species identification with sequence similarity ranging from
97.63% to 99.31%. These findings indicate that indoor bacterial communities are influenced by
interactions between environmental sources and human activity. Proper ventilation management,
surface hygiene, and biosafety procedures are essential to maintain air quality and minimize
occupational health risks in laboratory settings.
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ABSTRAK

Bioaerosol merupakan partikel udara yang mengandung mikroorganisme hidup maupun fragmen
mikroba yang dapat tersebar di lingkungan indoor. Penelitian ini bertujuan untuk
mengidentifikasi karakteristik morfologi dan komposisi komunitas bakteri udara di tiga
laboratorium UIN Sunan Ampel Surabaya melalui kombinasi pengamatan makroskopis,
mikroskopis, dan analisis molekuler berbasis gen 16S rRNA. Sampel udara dikumpulkan
menggunakan metode settle plate dan dianalisis untuk distribusi spasial, morfologi koloni, dan
identifikasi taksonomi. Hasil menunjukkan variasi kepadatan koloni antar laboratorium, dengan
dominasi bakteri Gram-positif (Staphylococcus dan Bacillus) sebesar 71,4%, sedangkan bakteri
Gram-negatif (Pseudomonas dan Moraxella) terdeteksi 28,6%. Analisis molekuler memperkuat
identifikasi spesies dengan tingkat kesamaan sekuens 97,63-99,31%. Temuan ini menegaskan
bahwa komunitas bakteri udara indoor dipengaruhi oleh interaksi antara sumber lingkungan dan
aktivitas manusia. Penerapan pengelolaan ventilasi, kebersihan permukaan, dan prosedur
biosafety menjadi krusial untuk menjaga kualitas udara dan meminimalkan risiko kesehatan
pekerja laboratorium.

Kata Kunci: Bakteri bioaerosol, Laboratorium mikrobiologi, 16S rRNA
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PENDAHULUAN

Bioaerosol merupakan partikel udara
yang mengandung mikroorganisme hidup
maupun fragmen bakteri, jamur, virus, serbuk
sari, maupun produk sel, yang dapat tersebar
di lingkungan indoor (Rastmanesh et al., 2024;
Kumar et al, 2022). Studi menggunakan
metode pengambilan sampel di lingkungan
indoor  menegaskan bahwa  paparan
bioaerosol terjadi secara nyata di berbagai
ruangan (Cox et al., 2020).

Pada laboratorium mikrobiologi,
bioaerosol menjadi perhatian utama karena
memiliki potensi risiko kesehatan bagi
pekerja. Paparan dapat berasal dari bakteri
komensal maupun patogen oportunistik, yang
menyebabkan infeksi maupun reaksi alergi
(Goérny et al., 2020). Beberapa faktor yang
memengaruhi distribusi dan konsentrasi
bioaerosol di dalam ruangan, antara lain
sirkulasi udara, aktivitas manusia, suhu,
kelembaban, dan kualitas udara (Shammi et
al,, 2021; Budianto et al., 2024; Pratiwi et al.,
2025; Mardika et al.,, 2023).

Beberapa penelitian menunjukkan
bahwa lingkungan indoor secara konsisten
didominasi  oleh  bakteri  Gram-positif.
Dominasi tersebut tercatat di berbagai jenis
lingkungan indoor, termasuk rumah sakit,
sekolah, kantor, dan fasilitas transportasi,
serta di berbagai negara, sehingga
memberikan bukti yang kuat mengenai pola
prevalensi Gram-positif di udara dalam
ruangan (Ashuro et al, 2022; Atalay et al.,

2023; Kayta et al, 2022). Staphylococcus

16S rRNA

aureus sering menjadi bakteri Gram-positif
yang paling dominan, menegaskan pola
prevalensi di berbagai lingkungan indoor
(Abiola et al., 2018).
Pengamatan koloni secara
makroskopis dan mikroskopis merupakan
metode berbasis kultur yang telah lama
digunakan untuk identifikasi bioaerosol.
Pendekatan ini telah berhasil diterapkan pada
isolat bioaerosol lingkungan indoor (Kumar et
al, 2022). Selain itu pengamatan morfologi
yang dikombinasikan dengan uji biokimia
maupun molekuler dapat meningkatkan
akurasi identifikasi (Duquenne et al., 2018).
Analisis molekuler berbasis
sekuensing gen 16S rRNA terbukti efektif
untuk mendeteksi dan mengkarakterisasi
komunitas bakteri di udara indoor. Bong Gu
Lee et al. (2021) menerapkannya pada ruang
kelas, bangunan institusional, rumah sakit,
dan rumah tinggal. Tinjauan sistematis juga
menyebut amplifikasi 16S rRNA sebagai
metode molekuler utama untuk menilai
kualitas aerosol (Matys et al, 2024), dan
Nimra et al. (2022) menegaskan
efektivitasnya dalam mengidentifikasi sifat
dan evolusi bioaerosol.
untuk

Penelitian ini bertujuan

mengidentifikasi  karakteristik morfologi,
serta identifikasi molekuler bakteri udara di
tiga laboratorium UIN Sunan Ampel Surabaya,
untuk memberikan gambaran komposisi
bioaerosol indoor dan implikasinya terhadap

kualitas udara serta biosafety di lingkungan

kerja mikrobiologi.
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METODE
Desain dan Lokasi Penelitian

Penelitian ini merupakan studi
deskriptif observasional yang dilakukan di 3
Laboratorium Mikrobiologi UIN Sunan Ampel
Surabaya yaitu Microbiology Laboratory
(kode AA), Marine Biotechnology Laboratory
(Kode AB), dan Environmental Biotechnology
Laboratory (Kode AC). Penelitian ini
bertujuan untuk mengidentifikasi bioaerosol
bakteri di udara laboratorium melalui
pendekatan morfologis dan molekular.
Pengambilan Sampel Udara

Pengambilan sampel udara dilakukan
menggunakan metode passive air sampling
settle plate method dengan pendekatan skema
1/1/1, serta mengacu pada metode Index of
Microbial Air Contamination (IMA) (Santosh
Kotgire et al, 2020). Media yang digunakan
adalah Nutrient Agar (NA) dalam cawan petri
steril berdiameter 9 cm. Cawan petri
dipaparkan secara terbuka menggunakan
skema 1/1/1 dengan pemantauan suhu dan
kelembaban..

Sampling dilakukan pada 3 titik di
dalam Laboratorium Mikrobiologi, yaitu dekat
pintu, tengah ruangan, dan jauh dari pintu..
Selama proses sampling, pintu dan jendela
ditutup serta pergerakan personel dibatasi
untuk meminimalkan gangguan aliran udara
dan mencegah masuknya mikroorganisme
baru dari luar ruangan.

Setelah periode pemaparan selesai,
cawan petri diinkubasi pada suhu 37 °C

selama 48 jam. Koloni yang tumbuh kemudian

16S rRNA

dihitung sebagai jumlah koloni. Koloni
dominan kemudian dipilih dan dimurnikan
menggunakan metode streak plate untuk
analisis lebih lanjut. Penghitungan dominasi
dilakukan secara penghitungan pengamatan
morfologi koloni dalam cawan petri.
Karakterisasi Makroskopis dan Mikroskopis
Karakterisasi makroskopis dan

mikroskopis dilakukan menggunakan
prosedur standar dalam identifikasi bakteri.
Karakterisasi makroskopis dilakukan dengan
mengamati karakteristik koloni yang meliputi
bentuk, ukuran, elevasi, tepi (margin), warna,
dan opasitas (Tarigan et al., 2023).
Karakterisasi mikroskopis dilakukan
melalui metode pewarnaan Gram untuk
menentukan bentuk sel bakteri (kokus atau
basil) serta sifat Gram (Gram-positif atau
Gram-negatif) berdasarkan  pengamatan
menggunakan mikroskop cahaya (Fevria et al.,
2019).
Isolasi DNA dan Amplifikasi Gen 16S rRNA
DNA dilakukan

berdasarkan protokol Wizard® Genomic DNA

Isolasi bakteri
Purification Kit (Promega). Hasil isolasi DNA

diukur konsentrasi dan kemurniannya

menggukan spektrofotometri
rRNA dilakukan

Chain

NanoDrop™.
Amplifikasi gen 16S
menggunakan metode Polymerase
Reaction (PCR) dengan primer universal 27F
(5’-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3") dan
1492R (5’-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3’).
Gen 16S rRNA digunakan sebagai penanda
memiliki daerah

molekuler karena

konservatif ~ dan  hipervariabel

yang
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memungkinkan identifikasi bakteri secara
akurat (Aggarwal et al, 2020; Fida et al,
2021).

PCR diawali dengan tahap pra-
denaturasi pada suhu 92 °C selama 7 menit.
Tahap ini dilanjutkan dengan 30 siklus yang
terdiri atas denaturasi pada 92 °C selama 30
detik, annealing pada 55 °C selama 45 detik,
dan extension pada 72 °C selama 45 detik,
serta diakhiri dengan post extension pada 72
°C selama 7 menit. Hasil amplifikasi kemudian
dianalisis melalui elektroforesis gel agarosa
dan divisualisasikan di bawah sinar ultraviolet
untuk mengonfirmasi keberadaan pita DNA
dengan ukuran sekitar +1.500 bp. (Fujiyoshi et
al., 2020, Satlmis et al., 2019, dan Sambo et al.,
2018).
Analisis Sekuens dan Identifikasi
Taksonomi

Sekuensing gen 16S rRNA dilakukan
menggunakan jasa First BASE Malaysia. Hasil
sekuensing diperoleh dalam format AB1 dan
dilakukan  pemeriksaan sekuens serta
penyuntingan basa menggunakan BioEdit.
Sekuens yang telah dikurasi selanjutnya
disejajarkan (alignment) menggunakan MEGA
X. Identifikasi taksonomi dilakukan dengan
membandingkan sekuens terhadap database
GenBank National

pada Center  for

Biotechnology Information (NCBI)
menggunakan Basic Local Alignment Search
Tool (BLAST) untuk memperoleh tingkat
kemiripan sekuens dan  menentukan
kedekatan filogenetik (Geraldi et al., 2025 dan

Yoon et al., 2017).

16S rRNA

HASIL DAN PEMBAHASAN
Distribusi Spasial Koloni Bakteri
Hasil udara

pengambilan sampel

menggunakan metode settle plate

menunjukkan adanya variasi kepadatan
koloni bakteri pada tiga laboratorium yang
diamati (Tabel 1). Total koloni yang terdeteksi
pada Laboratorium AA sebanyak 91 koloni,
Laboratorium AB sebanyak 198 koloni, dan
Laboratorium AC sebanyak 5 koloni. Rentang
suhu dan kelembaban yang tercatat selama
pengambilan sampel berada dalam kisaran
24-27 °C dan 40-56%. Beberapa penelitian
sebelumnya melaporkan bahwa bakteri udara
umumnya ditemukan pada suhu 21,6-29,1 °C
dan kelembaban 38-80% (Pamungkas et al.,
2019) sehingga kondisi lingkungan pada
lokasi penelitian ini dapat dikategorikan
kondusif bagi keberlangsungan hidup bakteri
dengan dominasi Gram-positif.

Laboratorium AB  menunjukkan
kepadatan bioaerosol tertinggi, yaitu 2,17 kali
lebih tinggi dibandingkan Laboratorium AA
dan hampir 40 kali lebih tinggi dibandingkan
Laboratorium AC. Temuan ini menunjukkan
adanya perbedaan tingkat kontaminasi
mikroba udara antar laboratorium. Distribusi
spasial  koloni dalam  masing-masing
laboratorium juga menunjukkan variasi. Pada
Laboratorium AB, jumlah koloni tertinggi
ditemukan pada titik yang berjarak paling
jauh dari pintu (92 koloni). Sebaliknya,
Laboratorium Environmental Biotechnology
menunjukkan jumlah koloni yang sangat

rendah pada seluruh titik sampling.
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Meskipun penelitian ini  tidak

mengevaluasi secara langsung pola aliran

udara dalam ruangan, distribusi spasial

tersebut mengindikasikan = kemungkinan

adanya akumulasi bioaerosol pada area

16S rRNA

dengan sirkulasi udara yang kurang optimal.
Beberapa penelitian menunjukkan bahwa
distribusi mikroorganisme di dalam ruangan
tidak merata dan dapat dipengaruhi oleh jarak

dari titik masuk udara atau pintu.

Tabel 1. Jumlah Koloni Bakteri pada Tiga Laboratorium Berdasarkan Titik Sampling

Lokasi Sampling
Total o Kelembaban
Kode Lab Dekat Pintu Tengah Jauh Pintu  Koloni Suhu (°C) (%)
Ruangan
AA 20 26 91 27 40
AB 50 56 198 25 45
AC 3 2 > 2 >0

Guz et al. (2023) melaporkan adanya
perbedaan distribusi mikroba yang signifikan
berdasarkan posisi spasial dalam ruangan,
khususnya pada area yang berjarak dari akses
masuk. Penelitian lain oleh Adib et al. (2020)
menyatakan bahwa keterbatasan sirkulasi
udara dalam ruang berpendingin dapat
menyebabkan akumulasi bakteri dan fungi di
titik-titik  tertentu. Selain itu, aktivitas
manusia di dalam ruangan berkontribusi
terhadap resuspensi mikroorganisme dari
permukaan ke udara, yang kemudian dapat
terdistribusi mengikuti pola sirkulasi udara
(Fujiyoshi et al.,, 2017).

Karakteristik Makroskopis dan
Mikroskopis Koloni Bakteri

Hasil pengamatan makroskopis dan

variasi

mikroskopis menunjukkan

karakteristik antar isolat, mencerminkan

keragaman bioaerosol di laboratorium. Detail
karakterisasi koloni untuk setiap isolat
dominan disajikan pada Tabel 2. Analisis

mikroskopis menunjukkan komunitas bakteri

didominasi oleh kelompok Gram-positif. Hasil
ini sejalan dengan laporan Atalay (2023)
bahwa bakteri Gram-positif dominan di
lingkungan udara indoor. Hasil serupa juga
disampaikan Bragoszewska (2020)
menunjukkan bahwa bakteri Gram-positif
mendominasi baik sebelum maupun selama
aktivitas pembelajaran berlangsung.
Parameter morfologi seperti bentuk,
tepi, elevasi, warna, dan tekstur koloni
terbukti efektif digunakan sebagai dasar
karakterisasi serta mampu membedakan
isolat dengan tingkat akurasi yang baik.
Meskipun demikian, pendekatan ini umumnya
digunakan sebagai tahap identifikasi awal dan
tetap memerlukan konfirmasi molekuler
untuk penentuan spesies secara lebih spesifik
(Bolu et al, 2024; Tarigan et al, 2023;

Krasnova et al., 2022).
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16S rRNA

Tabel 2. Karakteristik Koloni dan Morfologi Sel Isolat Bakteri Bioaerosol Laboratorium

Kode Karakteristik Morfologi Koloni Karakteristik Morfologi
Isolat Koloni - Mikroskopis Seluler
AA.1 Bentuk: Circular ;c::'. *",’;,f.-* _.,,,’"" 3. Bentuk sel: Coccus
Ukuran: Kecil ‘,;é‘w;-f 1-:§ ﬁ'.:’ ¥ *, Hasil pewarnaan:
Elevasi: Raised ko

Tepian: Utuh (Entire)
Warna: Putih
Opasitas: Buram
Derajat Pertumbuhan:

Bentuk: Irregular
Ukuran: Sedang
Elevasi: Datar

Tepian: Utuh (Entire)
Warna: Transparan
Opasitas: Transparan
Derajat Pertumbuhan:

Bentuk: circular
Ukuran: Sedang
Elevasi: Datar
Tepian: Utuh (Entire)
Warna : Transparan
Opasitas: Transparan

Derajat Pertumbuhan: Sedang

Bentuk: circular
Ukuran: Sedang
Elevasi: Datar
Tepian: Utuh (Entire)
Warna : Transparan
Opasitas: Transparan
Derajat Pertumbuhan:

Bentuk: Irregular

Ukuran: Sedang

Elevasi: Meninggi (Raised)
Tepian: Utuh (Entire)

Warna: Putih-transparan
Opasitas: Tembus cahaya
Derajat Pertumbuhan: Sedang

Bentuk: Irregular

Ukuran: Medium

Elevasi: Tidak Berbentuk
Tepian: Bergerigi

Warna: Kuning kecokelatan
Opasitas: Buram

Derajat Pertumbuhan: Banyak '7;;

Trea «-?N ﬁ__ i \i‘p Ungu (Positif)
i - "‘n t‘,i-v- £ o
52 x5

Sedang ; BY

Bentuk sel: Bacil
' Hasil pewarnaan:
. Ungu (Positif)

Al

Bentuk sel: Bacil
Hasil pewarnaan:
Ungu (Positif)

Bentuk sel: Coccus
Hasil pewarnaan:
Ungu (Positif)

Bentuk sel: Coccus
Hasil pewarnaan:

Ungu (Positif)
e Bentuk sel:
-4 - Bacil
< &3 - Hasil pewarnaan:
o o> Merah (Negatif)
o
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16S rRNA
Kode  Karakteristik ko Tk Karakteristik Morfologi
Isolat Koloni 8 Mikroskopis Seluler
AC f Bentuk: circular K o _:- ’,’ " Bentuk sel: Coccus/
Ukuran: Medium & )«  Coccobacil

Elevasi: Meninggi (Raised) B . . Hasil pewarnaan:

Tepian: Utuh (Entire)

Warna: Putih-transparan
Opasitas: Tembus cahaya 55 Lok ¢
Derajat Pertumbuhan: Sedikit =~ ® = &% -

% T Positif Merah-
<. / "~ ;- Keunguan
# « 3 -

Identifikasi Bakteri Secara Molekular

Hasil  ekstraksi DNA  genom
menunjukkan bahwa nilai rasio kemurnian
A260/A280 berada pada rentang 1,471-
2,000 (Tabel 3). Sebagian besar isolat
memiliki rasio yang mendekati kisaran ideal
DNA murni, sehingga menunjukkan tingkat
kontaminasi protein yang minimal dan
kualitas DNA yang memadai untuk analisis
molekuler lanjutan.

Rasio A260/A280 sekitar 1,8 secara
luas dilaporkan  sebagai indikator
kemurnian DNA yang baik untuk amplifikasi
PCR dan sekuensing (Sunaryo et al., 2023;
Septiani et al, 2019; Santos et al, 2018).
Beberapa penelitian juga menunjukkan
bahwa penambahan Proteinase K selama
proses isolasi dapat meminimalkan

kontaminasi protein, sehingga
meningkatkan nilai kemurnian DNA dan
mendukung keberhasilan analisis molekuler
tahap berikutnya (Santos et al., 2023).

Isolat AC menunjukkan rasio
A260/A280 yang lebih rendah (1,471), yang
mengindikasikan  adanya  kontaminasi
protein atau senyawa organik lain yang
menyerap pada panjang gelombang 280 nm.

Nilai rasio di bawah 1,8 dikaitkan dengan

http://jurnalsaintek.uinsby.ac.id/index.php/biotropic

keberadaan residu protein. Rahmah et al
(2025) melaporkan bahwa sampel DNA
dengan rasio 1,44 menunjukkan indikasi
kontaminasi protein, sedangkan rasio 1,8-
2,0 memenuhi standar kemurnian. (Rahmah
etal, 2025).

Tabel 3. Hasil Pengukuran Konsentrasi dan

Tingkat Kemurnian DNA Genom

Kode Kemurnian Konsentrasi
(A260/280) (ng/ul)
AA.1l 1.777 24
AA.2 2 4.4
AA.3 1.892 17.6
AA 4 1.971 3.45
AA5 1.756 3.6
AB 1.827 160.6
AC 1.471 1.25

Konsentrasi DNA yang diperoleh
pada penelitian ini bervariasi dalam rentang
1,25-160,6 ng/pL. Variasi tersebut
dipengaruhi oleh biomassa sel awal, efisiensi
proses lisis, serta karakteristik struktur
dinding sel bakteri (Luk et al., 2018, Xu et al.,
2024).

Hasil elektroforesis gel agaros
menunjukkan  bahwa  seluruh isolat
menghasilkan band yang jelas dan berada
pada posisi *1.500 bp (Gambar 1).
Munculnya band tunggal tanpa smear yang

mengindikasikan bahwa DNA target relatif
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utuh dan tidak mengalami degradasi (Davis
et al, 2019). Amplifikasi PCR menggunakan
Gen 16S rRNA, gen ini merupakan marker
yang paling umum digunakan dalam
identifikasi bakteri karena memiliki daerah
konservatif dan  hipervariabel yang
mendukung diferensiasi taksonomi (Cortés-
Lépez et al., 2020). Visualisasi produk PCR
melalui gel agaros merupakan metode
standar untuk mengonfirmasi keberhasilan
amplifikasi gen target sebelum dilakukan

analisis sekuens lebih lanjut (Wittmeier et

al, 2022).

ey Y ey ) ey

! AA1 AA2 AA3 AA4 AAS5 AB AC B

Gambar 1. Visualisasi Produk Amplifikasi
Gen 16S rRNA pada Gel Agarosa
Hasil analisis sekuens gen 16S rRNA
menggunakan BLAST pada database
GenBank NCBI (National Center for
Biotechnology Information) pada laman

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi.

Hasil menunjukkan bahwa seluruh isolat
memiliki percent identity yang tinggi
terhadap spesies bakteri yang telah
terdaftar, dengan rentang 97,63-99,31%
(Tabel 4).

Nilai percent identity di atas 97%
dapat diterima sebagai batas ambang

identifikasi pada tingkat genus dan

http://jurnalsaintek.uinsby.ac.id/index.php/biotropic

16S rRNA

mendekati tingkat spesies dalam analisis
berbasis gen 16S rRNA (Fukuda et al,, 2016).
Tingginya nilai tersebut pada menunjukkan
bahwa identifikasi molekuler yang diperoleh
memiliki tingkat kepercayaan yang tinggi.

Secara komposisi, genus Gram-
positif  (Staphylococcus dan  Bacillus)
mendominasi 71,4% dari total isolat yang
dikultur, sedangkan bakteri Gram-negatif
(Pseudomonas dan Moraxella) terdeteksi
sebesar 28,6%. Pola yang konsisten dengan
karakteristik umum bakteri udara indoor
yang didominasi bakteri Gram-positif
karena ketahanannya terhadap kondisi
kering dan stres lingkungan. Jalur general
stress response (GSR) memungkinkan sel
mendeteksi perubahan kondisi suhu,
tekanan osmotik, dan pH (Bonilla et al,
2020).

Keberadaan Staphylococcus sciuri
dan Staphylococcus cohnii dalam sampel
udara  mengindikasikan = kemungkinan
kontribusi aktivitas manusia sebagai salah
satu sumber utama bioaerosol, mengingat
genus Staphylococcus dikenal luas sebagai
flora normal kulit dan berasosiasi dengan
keberadaan manusia di lingkungan dalam
ruang. Beberapa penelitian menyatakan
bahwa Staphylococcus spp. dapat digunakan
sebagai indikator kehadiran manusia di
suatu lokasi, dan termasuk kelompok
bakteri komensal kulit (Kumar et al., 2022;
Mulec et al., 2023; Shammi et al,, 2021).

Berdasarkan identifikasi molekuler,

ditemukan keberadaan Bacillus velezensis
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bakteri aerob, Gram-positif, dan pembentuk
endospora yang umum diisolasi dari tanabh,
air, rizosfer tanaman, serta produk
fermentasi. Karakteristik ekologis tersebut
menunjukkan bahwa spesies ini merupakan

bakteri lingkungan yang berpotensi
terdispersi melalui partikel debu atau

aktivitas di dalam ruangan. (Rabbee et al,

16S rRNA

2019; Alenezi et al, 2021). Bacillus
atrophaeus dalam sampel bioaerosol,
dikenal luas sebagai organisme surrogate
dalam evaluasi metode dekontaminasi
indoor karena ketahanan sporanya yang
tinggi  terhadap  berbagai  tekanan
lingkungan (Mickelse et al, 2019; Enger et

al, 2018).

Tabel 4. Hasil analisis homologi sekuens gen 16S rRNA isolat bakteri berdasarkan BLAST NCBI

Kode Nama Spesies Percent Identity = Nomor Aksesi
AA1 Staphylococcus cohnii 97.63% MH210867.1
AA2 Bacillus velezensis 98.07% MW082819.1
AA.3 Bacillus atrophaeus 99.31% MZ485377.1
AA4 Staphylococcus sciuri 98.54% MW555203.1
AAS Staphylococcus sciuri 99.10% KP400531.1
AB Pseudomonas stutzeri 99.02% HQ285873.1
AC Moraxella osloensis 98.14% MW692141.1

Hasil identifikasi juga menemukan
keberadaan Pseudomonas stutzeri dan
Moraxella osloensis. Genus Pseudomonas
telah dilaporkan terdeteksi pada udara
rumah sakit serta ditemukan pada
lingkungan indoor yang mengandung
material tanaman dan material biologis,
sehingga keberadaan P. stutzeri berkaitan
dengan sumber lingkungan sekitar (Kunwar
et al, 2019; Alwazzeh et al, 2022).
Sementara itu, M. osloensis dikenal sebagai
bakteri yang ditemukan pada kulit manusia,
lingkungan perairan serta dilaporkan

sebagai patogen oportunistik pada kondisi

http://jurnalsaintek.uinsby.ac.id/index.php/biotropic

tertentu (Adapa et al., 2018; Lacroce et al.,
2019).

Keberadaan bakteri bioaerosol di
laboratorium UIN Sunan Ampel Surabaya
menunjukkan bahwa dinamika komunitas
bakteri udara dalam ruangan dipengaruhi
oleh interaksi kompleks antara sumber
lingkungan dan aktivitas penghuni ruang.
sehingga pengelolaan ventilasi, kebersihan
permukaan, serta penerapan prosedur
biosafety menjadi penting untuk menjaga
kualitas udara dan meminimalkan risiko

kesehatan bagi pekerja laboratorium.
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KESIMPULAN

Komunitas bakteri bioaerosol di
Laboratorium UIN Sunan Ampel Surabaya
terdiri dari kombinasi bakteri lingkungan
dan komensal manusia, dengan dominasi
Gram-positif. Distribusi spasial koloni
bervariasi antar laboratorium, dipengaruhi
oleh sirkulasi udara dan aktivitas penghuni
ruang, sedangkan Kkarakteristik morfologi
koloni dan analisis mikroskopis mendukung
identifikasi awal. Identifikasi molekuler
berbasis gen 16S rRNA memperkuat
determinasi  spesies melalui analisis
kesamaan sekuens terhadap database
GenBank. Hasil ini menegaskan pentingnya
pengelolaan kualitas wudara, penerapan
prosedur biosafety, serta kontrol lingkungan
laboratorium untuk meminimalkan risiko

paparan bioaerosol terhadap pekerja.
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