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ABSTRAK 

SARS-CoV-2 merupakan virus yang menginfeksi saluran pernapasan yang 

menyebabkan COVID-19. Wabah COVID-19 ditetapkan sebagai pandemi pada 

tanggal 11 Maret 2020 oleh WHO. SARS-CoV-2 termasuk strain virus RNA yang 

mampu bermutasi dengan cepat, terbukti dengan adanya varian-varian baru yang 

muncul seperti varian B.1.1.7. Penelitian ini bermaksud untuk menganalisis macam 

mutasi titik pada whole genom sequence SARS-CoV-2 di Pulau Jawa, Indonesia 

dan mempelajari dampak mutasi SARS-CoV-2 terhadap antibodi. Metode 

penelitian yang digunakan adalah metode in silico berbasis bioinformatika. Data 

genom SARS-CoV-2 bersumber dari GISAID. Alat yang digunakan dalam 

penelitian meliputi NCBI, Swiss-model, ClusPro, Prodigy, Nextclade,EMBOSS 

Transeq, dan MEGA X. Hasil penelitian menunjukkan bahwa macam mutasi titik 

pada whole genom sequence SARS-CoV-2 yang dominan terjadi adalah mutasi 

substitusi (98,50%), delesi (0,76%) dan insersi (0,74%). Dampak mutasi SARS-

CoV-2 terhadap antibodi manusia yaitu dapat terjadi resistensi sehingga SARS-

CoV-2 masih bisa berikatan dengan reseptor ACE2 dan masuk ke dalam tubuh. 

Kata Kunci: Antibodi, Antigen, Molekular Docking, Mutasi, dan SARS-CoV-2
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BAB I  

PENDAHULUAN 

A. Latar Belakang

Virus 2019-nCoV merupakan Human coronavirus yang baru 

diidentifikasi sebagai penyebab pandemi di dunia. Awalnya, novel 

coronavirus (2019nCoV) ditemukan di Kota Wuhan, China pada akhir 

Desember 2019. Virus ini kemudian menyebar ke berbagai negara sehingga 

menyebabkan pandemi yang mengancam kesehatan manusia. Hasil 

sekuensing genom menunjukkan bahwa agen penyebab COVID-19 adalah 

Novel coronavirus yang awalnya oleh WHO diberi nama 2019-nCoV.  

International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV) 

mengumumkan secara resmi mengubah nama 2019-nCoV menjadi SARS-

CoV-2 oleh Coronaviridae Study Group of the International Committee on 

Taxonomy of Viruses (2020) (Jiang et al.,2020). The National Health 

Commission of the People’s Republic of China (2020) menyatakan SARS-

CoV-2 kemungkinan besar ditularkan dari kelelawar liar ke manusia, 

kemudian ditularkan ke sesama manusia. SARS-CoV-2 memiliki tingkat 

kekerabatan yang tinggi dengan SARS-CoV berdasarkan sekuen gen dan 

protein homolognya hampir 80% (Xu, et al., 2020).   

SARS-CoV-2 telah menginfeksi hampir 3,1 juta jiwa di seluruh 

penjuru dunia pada bulan April 2020. Menurut data Universitas Johns 

Hopkins pada Kamis (30/4/2020) pukul 12.00 WIB, Coronavirus telah  
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menginfeksi 3.191.827 orang. Kematian yang diakibatkan virus corona 

mencapai 227.535 di seluruh dunia (Putsanra, 2020). Kasus positif COVID-

19 di Indonesia telah menembus angka 1.157.837 pada tanggal 8 Februari 

2021. Pasien sembuh dari COVID-19 mencapai 949.990 jiwa. Pasien 

meninggal akibat COVID-19 mencapai 31.556 jiwa. Data tersebut masih 

dapat meningkat karena penyakit ini masih menyebar di berbagai daerah 

Indonesia bahkan dunia (SATGAS COVID-19, 2021). 

Pulau Jawa memiliki kepadatan penduduk tertinggi di Indonesia 

sebanyak 151,59 juta jiwa atau 56,10% penduduk Indonesia (BPS, 2020). 

Jumlah penduduk tertinggi tercatat di Provinsi Jawa Barat sebesar 48,27 juta 

jiwa. Jumlah penduduk tertinggi kedua diduduki oleh Provinsi Jawa Timur 

sebesar 40,67 jiwa dan terakhir Provinsi Jawa Tengah sebesar 36,52 juta 

jiwa. Kasus COVID-19 tertinggi berada di Pulau Jawa meliputi DKI 

Jakarta, Jawa Timur dan Jawa Barat. Jumlah kasus COVID-19 di Jakarta 

mencapai 280,261 jiwa (25,2%), Jawa Timur mencapai 157,611 jiwa 

(14,2%), Jawa Tengah mencapai 129,228 jiwa (11,6%), dan Jawa Timur 

mencapai 115,071 jiwa atau (10,4%) (SATGAS COVID-19, 2021).  

SARS-CoV-2 merupakan virus strain RNA positif sehingga 

memiliki kemampuan untuk bereplikasi lebih cepat daripada virus DNA. 

Oleh sebab itu, SARS-CoV-2 berpotensi untuk bermutasi. Mutasi virus 

RNA terjadi secara alami pada tahap replikasi. Coronavirus terus bermutasi 

dengan cepat karena virus bereplikasi di dalam sel dan mengalami mutasi 

spontan saat menyalin kode genetiknya. Coronavirus rentan terjadi 



3 

kesalahan saat replikasi dengan perkiraan tingkat mutasi sebesar 4x10-4. 

Tingkat mutasi tinggi dapat meningkatkan virulensi dan pembentukan 

spesies baru (evolvsbilitas) (Khan, et al., 2020). 

Mutasi yang terjadi pada virus merupakan mutasi titik karena virus 

hanya memiliki materi genetik berupa DNA atau RNA. Mutasi titik terjadi 

karena perubahan basa nukleotida pada sekuens DNA atau RNA. Mutasi 

titik dapat mempengaruhi perubahan asam amino dan protein yang disebut 

dengan mutasi missense, sedangkan mutasi yang tidak mengakibatkan 

perubahan asam amino disebut dengan mutasi silent. Mayoritas mutasi tidak 

menyebabkan perubahan urutan asam amino (Donker dan Kirkwood, 2012). 

Daerah genom cenderung mengakumulasi mutasi missense yang mengkode 

epitop pada netralisasi permukaan antigen. Mutasi missense telah teribat 

dalam perubahan afinitas terhadap antibodi (Banyai dan Pitzer, 2016).  

Mutasi penting untuk dipelajari karena dapat membantu 

mengendalikan pandemi. Mutasi terjadi karena perubahan nukleotida pada 

saat virus bereplikasi di sel inang. Setiap inang dapat menghasilkan mutasi 

virus yang berbeda sehingga memungkinkan peneliti untuk melacak 

persebaran virus. Pelacakan mutasi virus SARS-CoV-2 perlu dilakukan 

karena mutasi dapat mengakibatkan resistensi pada vaksin bahkan antivirus 

yang sedang dikembangkan. Antivirus alami yang dimiliki oleh manusia 

adalah antibodi. Antibodi berperan penting dalam mengenali dan 

memusnahkan sesuatu zat asing yang masuk ke dalam tubuh termasuk virus. 
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Virus yang bermutasi dapat mengelabui antibodi sehingga bebas melakukan 

replikasi (Callaway, 2020). 

Dokter paru-paru RS Persahabatan, Andika Chandra Putra 

menyatakan bahwa pasien COVID-19 yang telah sembuh dapat kembali 

terinfeksi. Lima pasien yang dirawat di RS Airlangga, Surabaya, Jawa 

Timur dinyatakan mengalami reinfeksi COVID-19 pada akhir bulan 

September 2020. Kasus ini dialami oleh tenaga kesehatan dan pasien 

lainnya (Rosyid, 2021). 

Uji laboratrium deteksi SARS-CoV-2 tidak dapat dilakukan di 

sembarang laboratorium karena virus yang sangat infeksius sehingga 

mengharuskan kegiatan penelitian di Laboratorium Biosafety Level-3 

(BSL-3). Studi in silico dapat menjadi alternatif karena meminimalisir 

kebutuhan di laboratorium yang mahal dan waktu serta dapat digunakan 

untuk penemuan obat COVID-19 (Lee, et al., 2020). Studi in silico dalam 

penelitian berperan dalam mempelajari persamaan dan perbedaan sekuens 

asam nukleotidan dan asam amino antar spesies. Studi in silico dibidang 

genetika dapat menghasilkan sekuensing DNA maupun RNA yang dapat 

disimpan dalam database guna membuat gen buatan. Analisis mutasi dapat 

dilakukan secara in silico menggunakan software, salah satunya adalah 

MEGA X. MEGA X memiliki kelebihan yaitu user-friendly dan fitur yang 

beragam sehingga dapat mengefisienkan analisis terhadap data genomik 

(Maisa, 2019). 
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Penelitian mutasi di Indonesia lebih fokus ke protein spike SARS-

CoV-2 dan pengaruh terhadap afinitas Receptor Binding Domain (RBD) 

(RISTEKBRIN, 2020). Penelitian laju mutasi dan polimorfisme di 

Indonesia dan negara sekitar sudah pernah dilakukan (Sholihah, 2020). Oleh 

karena itu, diperlukan analisis in silico untuk mempelajari mutasi di Pulau 

Jawa dan dampak mutasi terhadap antibodi manusia.  Penelitian ini 

menggambarkan tentang jenis mutasi titik pada genom SARS-CoV-2 dan 

dampak mutasi tersebut pada pengikatan antibodi sehingga diharapkan 

dapat membantu mengatasi pandemi SARS-CoV-2 dan mempelajari  

peluang kasus reinfeksi SARS-CoV-2 akibat mutasi di Indonesia.  

B. Rumusan Masalah

1. Bagaimana gambaran macam mutasi titik pada whole genom sequence

SARS-CoV-2 di Pulau Jawa, Indonesia?

2. Bagaimana dampak mutasi SARS-CoV-2 yang ada di Pulau Jawa

terhadap antibodi manusia?

C. Tujuan

1. Mempelajari macam mutasi titik pada whole genom sequence SARS-

CoV-2 di Pulau Jawa, Indonesia.

2. Mempelajari dampak mutasi SARS-CoV-2 yang ada di Pulau Jawa

terhadap antibodi manusia.

D. Manfaat

1. Memberikan informasi tentang macam mutasi titik SARS-CoV-2

sehingga dapat mengetahui persebaran mutasi di Pulau Jawa.
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2. Memberikan pengetahuan tentang dampak mutasi SARS-CoV-2 di

Pulau Jawa terhadap antibodi sehingga masyarakat lebih waspada

terhadap virus dan menjaga kebersihan serta kesehatan tubuh, serta

diharapkan dapat menjadi landasan dalam pengambilan keputusan atau

kebijakan bagi pemangku kepentingan.
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BAB V 

PENUTUP 

A. Kesimpulan

Penelitian analisis in silico macam mutasi SARS-CoV-2 di Pulau 

Jawa, Indonesia dapat disimpulkan bahwa macam mutasi titik pada whole 

genom sequence SARS-CoV-2 yang dominan terjadi adalah mutasi 

substitusi (98,50%), delesi (0,76%) dan insersi (0,74%).  

Dampak mutasi SARS-CoV-2 terhadap antibodi manusia yaitu 

dapat menghindari antibodi sehingga SARS-CoV-2 masih bisa berikatan 

dengan reseptor ACE2 dan masuk ke dalam tubuh. Varian B.1.1.7 dapat 

lolos dari pengenalan antibodi karena adanya mutasi N501Y pada protein 

spike, sehingga RBD spike protein SARS-CoV-2 tidak berikatan dengan 

antibodi.  

B. Saran

Varian baru SARS-CoV-2 akan muncul seiring dengan adanya 

mutasi sehingga saran untuk penelitian selanjutnya adalah membahas 

tentang mutasi dan dampak terhadap antibodi pada varian-varian SARS-

CoV-2 yang baru.  
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