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ABSTRAK

Wabah COVID-19 menjadi permasalahan di Indonesia sejak Bulan Maret
2020 hingga saat ini. COVID-19 disebabkan oleh virus SARS-CoV-2. SARS-
CoV-2 dilaporkan ditemukan di Pasar Ikan Wuhan, Hubei, China pada 31
Desember 2019. SARS-CoV-2 dapat menginfeksi manusia dengan menggunakan
spike protein yang akan berikatan dengan reseptor ACE-2. Tanggal 23 April 2020,
kucing di New York terinfeksi Covid-19, kemudian tanggal 28 April 2020 anjing
di amerika terinfeksi Covid-19. Hal ini memunculkan kekhawatiran masyarakat
akan adanya kemungkinan infeksi virus SARS-CoV-2 terhadap hewan peliharaan.
Penelitian ini bertujuan untuk melihat tingkat homologi gen reseptor ACE-2
manusia dengan hewan peliharaan (kucing, anjing, sapi, kelinci, kambing, ayam,
dan burung) serta untuk mengetahui potensi kerentanan hewan peliharaan tersebut
terhadap infeksi SARS-CoV-2. Metode penelitian yang digunakan adalah metode
penelitian deskriptif analisis dengan data bersumber dari NCBI, UniProt, dan PBD.
Software yang digunakan meliputi MEGA X, ClusPro, Prodigy dan Pymol untuk
visualisasi hasil docking antara protein ACE-2 dan spike protein SARS-CoV-2.
Hasil penelitian menunjukkan bahwa homologi reseptor ACE-2 antara spesies
hewan yang umum dipeliharaan dengan manusia yang terdekat adalah kucing
dengan nilai similaritas 85,22% serta potensi kerentanan spesies hewan peliharaan
terhadap virus SARS-CoV-2 tertinggi terdapat pada spesies kucing dengan nilai
Binding Affinity sebesar -45.0 kcal mol-1, maka berdasarkan penelitian ini kucing
merupakan hewan peliharaan yang paling rentan terinfeksi virus SARS-CoV-2
dibanding dengan hewan peliharaan lainnya.

Kata kunci: ACE-2, Binding Affinity, Filogenetik, Molekular Docking, dan
SARS-CoV-2.
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MOTTO

May The Odds Be Ever on Your Favor and Remember,

The Real Enemies is Within.

(Shela Jeny Prehatini)
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BAB I

PENDAHULUAN

A. LATAR BELAKANG

Covid-19 merupakan penyakit penyebab pandemi yang disebabkan

oleh virus SARS-CoV-2 sejak 11 maret 2020 (WHO, 2020), status

pandemi menandakan bahwa penyebaran Covid-19 berlangsung sangat

cepat hingga hampir tidak ada negara di dunia yang dapat memastikan

terhindar dari virus SARS-CoV-2 (Widiyani, 2020) . Awalnya nama

penyakit yang disebabkan virus SARS-CoV-2 adalah 2019 Novel

Coronavirus (nCoV) dikarenakan atas dasar kemiripan bentuk virus

SARS-CoV-2 dengan virus yang menyebabkan wabah SARS tahun 2002-

2004 (Zhu, 2020), hingga 11 Februari 2020 WHO mengganti dan

meresmikan nama penyakit ini sebagai Coronavirus Disease 2019 (Covid-

19) (WHO, 2020). Virus SARS-CoV-2 diprediksi berasal dari Pasar Ikan

Wuhan, Hubei. Tanggal 18 Desember hingga 29 Desember 2019 tercatat

lima pasien dirawat dengan diagnosa Acute Respiratoty Distress Syndrome

(ARDS) yang disebabkan oleh virus dengan gejala seperti Pneumonia

yang tidak biasa dimana sebelumnya pasien tersebut mengunjungi Pasar

Ikan Wuhan (Ren, et al., 2020).

Penyebaran virus SARS-CoV-2 dapat melalui droplet yang keluar

saat batuk atau bersin dari manusia ke manusia lainnya atau melalui

perantara benda-benda sekitar, sehingga kasus ini sangat cepat meluas ke

negara-negara tetangga seperti Korea, Jepang, dan Thailand dalam kurun
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waktu kurang dari satu bulan (Han & Yang, 2020). Kasus pertama di

Indonesia dilaporkan pada tanggal 2 Maret 2020 dengan jumlah 2 pasien

yang positif, hingga pada tanggal 4 Oktober 2020 jumlah pasien positif

Covid-19 mencapai angka 303.498 pasien dengan jumlah kematian 63.894

pasien, artinya tingkat mortalitas mencapai 21,1% (KEMENKES, 2020).

Tanggal 23 April 2020 dilaporkan dua kucing di New York

dinyatakan positif Covid-19 oleh Centers for Disease Control and

Prevention (CDC) AS yang diduga kedua kucing tersebut tertular virus

SARS-CoV-2 dari pemiliknya atau orang lain disekitarnya. American

Humane Society juga melaporkan bahwa pada Selasa 28 April 2020 untuk

pertama kalinya seekor anjing pug dinyatakan positif Covid-19. Anjing

pug ini dilaporkan terinfeksi dari keluarga yang memeliharanya terjangkit

Covid-19 (CNA, 2020). Total Kucing dan Anjing yang terinfeksi Virus

SARS-CoV-2 hingga tanggal 30 Juni 2021 telah mencapai 188 kasus,

dimana 102 telah menginfeksi kucing dan 86 menginfeksi Anjing di

berbagai negara di Amerika, Afrika, Asia, dan Eropa (OIE, 2021).

Fakta bahwa hewan dapat tertular virus SARS-CoV-2 dan

menderita COVID-19, menimbulkan keresahan dikalangan masyarakat

yang gemar memelihara hewan seperti takut tertular virus SARS-CoV-2

apabila hewan peliharaan telah positif COVID-19. Keresahan ini

berdampak pada pelantaran hewan peliharaan bahkan di China beberapa

hewan peliharan dibiarkan pergi dari rumah. Hal ini dapat mengakibatkan
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kematian hewan tersebut hingga peningkatan populasi hewan yang tidak

terkendali.

Menurut Qiu (2020), Virus SARS-CoV-2 dapat menginfeksi

hewan-hewan seperti teringgiling, kucing, sapi, kerbau, kambing, domba

dan merpati yang mengindikasikan potensi penularan virus antar spesies

dari kelelawar ke hewan-hewan ini. Hal ini dikarenakan hewan-hewan

tersebut memiliki kemiripian struktur Reseptor Angiotensin-Converting

Enzyme 2 (ACE-2) dengan manusia.

Reseptor Angiotensin-Converting Enzyme 2 (ACE-2) merupakan

enzim yang bertugas sebagai reseptor dalam menangkap protein Spike

Reseptor Binding Domain (RBD) milik Virus SARS-CoV-2. Hasil

pemodelan melalui computer menunjukkan bahwa protein Spike memiliki

afinitas yang sangat kuat terhadap ACE-2 (Chen, et al., 2020). Menurut

Zhou (2020), Virus SARS-CoV-2 tidak menggunakan reseptor

coronavirus lainnya seperti Aminopeptidase N (APN) dan Dipeptidyl

peptidase-4 (DPP-4) untuk masuk kedalam sel inang dan hanya

menggunakan reseptor ACE-2. Struktur reseptor ACE-2 pada hewan-

hewan memiliki binding domain yang berbeda-beda, dimana binding

domain akan berpengaruh kepada afinitas ACE-2 dengan RBD protein

Spike virus SARS-CoV-2 (Wan, 2020).

Oleh karena itu perlu dilakukan penelitian lebih lanjut mengenai

homologi daerah binding domain reseptor ACE-2 pada hewan-hewan

yang umum dipelihara seperti kucing, anjing, kambing, sapi, kelinci,
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burung, dan ayam dengan manusia. Penelitian ini dapat dilakukan dengan

metode Bioinformatika yaitu aplikasi dari alat komputasi dan analisis

untuk menginterprestasikan data-data biologi (Bayat, 2002) .

Bioinformatika mampu menghasilkan informasi yang efektif dan efisien,

dikarenakan analisis data berupa penyusunan, pensejajaran,

pemanipulasian data, dan pengaturan dua atau lebih sekuens sehingga

persamaan dan perbedaan antar sekuens tampak nyata (Xiong, 2006) .

Sekuens yang digunakan berasal dari DNA dan RNA sampel yang telah

diurutkan (Sequencing).

Penelitian tentang kekerabatan daerah binding domain dengan

analisis Bioinformatika memiliki kelebihan yaitu dapat mengetahui tingkat

kesamaan (Similarity) antara sekuens yang disejajarkan, maka mudah

untuk mencari struktur dan fungsi dari sekuens tersebut (Bu'ulolo, et al.,

2010). Selain itu, analisis ini dapat memberikan hasil dalam waktu yang

singkat tergantung berapa besar data yang digunakan. Prosedur kerja

analisis bioinformatika dapat diakses dimanapun asal terhubung dengan

koneksi internet melalui program yang tersedia dengan akses publik di

Website.

Analisis bioinformatika dapat digunakan dalam mencari anotasi

(penamaan), pemetaan genom, dan interaksi antar gen terkait. Sedangkan

kekurangan analisis Bioinformatika untuk analisis data sekuen yang besar

dibutuhkan algoritma bahasa pemograman yang ditunjang oleh super

computer agar dapat berjalan secara simultan (Purwoko, et al., 2018).
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B. RUMUSAN MASALAH

Rumusan masalah dalam penelitian ini yaitu bagaimana tingkat

homologi binding domain reseptor ACE-2 pada hewan yang umum

dipelihara serta potensi kerentanan terhadap virus SARS-CoV-2?

C. TUJUAN PENELITIAN

Tujuan penelitian ini yaitu untuk mengetahui tingkat homologi

binding domain reseptor ACE-2 pada hewan yang umum peliharaan dan

potensi kerentanan terhadap virus SARS-CoV-2.

D. MANFAAT PENELITIAN

Manfaat penelitian ini diharapkan dapat mengurangi tingkat

kepanikan masyarakat terhadap infeksi Covid-19 pada hewan peliharaan

dengan memberikan gambaran tentang tingkat kesamaan, perbedaan, dan

kekuatan daya ikat reseptor ACE-2 pada hewan tersebut dengan virus

SARS-CoV-2.
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BAB V

PENUTUP

A. KESIMPULAN

Hewan peliharaan yang berpotensi rentan terinfeksi virus SARS-

CoV-2 yaitu kucing. Hal ini disebabkan sekuens protein reseptor ACE-2

kucing memiliki kemiripan terdekat dengan protein reseptor ACE-2

manusia dengan nilai sebesar 85,22% serta berdasarkan hasil molekular

docking, ikatan yang terjadi antara spesies kucing dengan virus SARS-

CoV-2 lebih rendah daripada hewan peliharaan yang lain dengan nilai

Binding Affinity sebesar -45.0 kcal mol-1 .

B. SARAN

Berdasarkan penelitian yang telah dilakukan, saran yang dapat

diajukan sebagai berikut:

1. Perlu dilakukan rekontruksi filogenetik dengan ditambah jenis

spesies yang digunakan.

2. Perlu dilakukan docking molekular antar reseptor ACE-2 dengan

virus SARS-CoV-2 varian terbaru seperti varian Delta.
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