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Desain Vaksin Human Papillomavirus (HPV) Tipe 39 Berbasis Peptida L1 

Dengan Metode Imunoinformatika 

 

Haqan Ridhaeva 

21106040042 

 

ABSTRAK 

Human Papillomavirus (HPV) tipe 39 merupakan salah satu tipe HPV berisiko 

tinggi yang dapat menyebabkan kanker serviks, namun belum tercakup dalam 

vaksin komersial yang tersedia saat ini. Perbedaan struktur genetik, terutama pada 

protein kapsid utama L1, menyebabkan perlindungan silang dari vaksin tipe lain 

menjadi kurang efektif. Oleh karena itu, diperlukan desain vaksin spesifik terhadap 

HPV 39. Penelitian ini bertujuan untuk merancang kandidat vaksin berbasis peptida 

dari protein L1 isolat HPV 39 Indonesia (BRIN39) menggunakan pendekatan 

imunoinformatika. Penelitian dilakukan dengan menganalisis sekuens protein L1 

dari isolat HPV 39 Indonesia (BRIN39) dengan 38 isolat complete genome global 

tipe 39 yang terdapat di database NCBI, 19 isolat complete cds global, dan 5 isolat 

HPV tipe lain yang ditemukan di Indonesia. Penyelarasan sekuens dan analisis 

filogenetik dilakukan menggunakan MEGA11, pemodelan struktur 3D BRIN39 

menggunakan Swiss-Model, prediksi epitope sel T dan sel B dilakukan dengan 

IEDB. Epitope terpilih dievaluasi berdasarkan sifat antigenik, toksisitas, dan 

alergenisitas, kemudian dianalisis konservansinya dan cakupan populasi HLA-nya. 

Evaluasi interaksi epitope dengan HLA-A*11:01 dan HLA-DRB1*15:01 dilakukan 

melalui molecular docking menggunakan GalaxyPepDock, dengan visualisasi 

struktur menggunakan Discovery Studio, analisis konservasi epitope, dan cakupan 

populasi epitope. Berdasarkan hasil tersebut, beberapa epitope memiliki afinitas 

ikatan yang tinggi, nilai prediksi struktural yang akurat, serta potensi imunogenik 

yang baik dan cakupan populasi yang luas. Temuan ini menunjukkan bahwa 

pendekatan imunoinformatika dapat digunakan untuk mengidentifikasi kandidat 

epitope spesifik HPV 39 yang menjanjikan untuk dikembangkan lebih lanjut 

sebagai vaksin peptida yang aman, efektif, dan spesifik terhadap populasi Indonesia 

dan global. 

 

Kata Kunci : Docking Molekuler; Human Papillomavirus (HPV) Tipe 39; 

Imunoinformatika; Prediksi Epitope; Permodelan Struktur Protein; Vaksin Berbasis 

Peptida. 
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Design of Human Papillomavirus (HPV) Type 39 Vaccine Based on L1 

Peptide Using Immunoinformatics Method 

 

Haqan Ridhaeva 

21106040042 

 

ABSTRACT 

Human Papillomavirus (HPV) type 39 is one of the high-risk HPV types that can 

cause cervical cancer, but it is not yet included in the currently available 

commercial vaccines. Genetic structural differences, especially in the main capsid 

protein L1, result in reduced cross-protection from other vaccine types. Therefore, 

a vaccine design specific to HPV 39 is necessary. This study aims to design a 

peptide-based vaccine candidate from the L1 protein of HPV 39 Indonesia isolate 

(BRIN39) using an immunoinformatics approach. The research was conducted by 

analyzing the L1 protein sequences from the HPV 39 Indonesia isolate (BRIN39) 

with 38 complete global genome isolates of type 39 found in the NCBI database, 19 

global complete cds isolates, and 5 isolates of other HPV types found in Indonesia. 

Sequence alignment and phylogenetic analysis were performed using MEGA11, 3D 

structure modeling of BRIN39 using Swiss-Model, and predictions of T and B cell 

epitopes were done with IEDB. The selected epitopes were evaluated based on 

antigenic properties, toxicity, and allergenicity, then analyzed for conservation and 

HLA population coverage. The evaluation of epitope interactions with HLA-

A*11:01 and HLA-DRB1*15:01 was conducted through molecular docking using 

GalaxyPepDock, with structural visualization using Discovery Studio, epitope 

conservation analysis, and epitope population coverage. Based on these results, 

several epitopes exhibit high binding affinity, accurate structural predictions, as 

well as good immunogenic potential and broad population coverage. These findings 

indicate that immunoinformatics approaches can be used to identify promising 

specific HPV 39 epitope candidates for further development as safe, effective, and 

specific peptide vaccines for both the Indonesian and global populations. 

 

Keywords: Epitope Prediction, Human Papillomavirus (HPV) Type 39; 

Immunoinformatics; Molecular Docking; Peptide-Based Vaccines; Protein 

Structure Modeling. 
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“Somedays start now. Build today, own tomorrow.” 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

 

A. Latar Belakang 

Kanker Serviks merupakan suatu bentuk keganasan yang terjadi pada 

leher rahim (serviks) yang disebabkan oleh adanya pertumbuhan yang abnormal 

dari jaringan epitel serviks akibat adanya infeksi yang persisten Human 

Papillomavirus (HPV) (Evriarti & Yasmon, 2019). Berdasarkan data Global 

Cancer Statistics (GLOBOCAN) 2022, kanker serviks merupakan penyebab 

utama kematian akibat kanker pada wanita, menempati urutan kedelapan 

dengan lebih dari 661.000 kasus baru dengan presentase 3.3% dari seluruh 

kasus kanker didunia dan sekitar 348.000 kematian per tahun dengan presentase 

3.6% kasus dari seluruh kasus kanker didunia. Di Indonesia, kanker serviks 

menempati urutan kedua terbanyak pada wanita, dari 36.964 kasus baru dengan 

presentase 16,8% pada wanita pada tahun 2022 (Bray et al., 2024; Sari et al., 

2023).  

Human Papillomavirus (HPV) adalah virus yang paling sering dijumpai 

pada penyakit menular seksual dan memegang peran penting dalam terjadinya 

kanker (Probojati et al., 2022). Lebih dari 100 tipe HPV telah diidentifikasi, 

dengan sekitar 40 tipe yang diketahui dapat menginfeksi saluran anogenital. 

Berdasarkan sifat onkogeniknya, tipe HPV dibagi menjadi dua kelompok: HPV 

risiko rendah (low-risk/LR HPV), yaitu tipe HPV yang tidak atau jarang 

menimbulkan risiko menyebabkan kanker serviks, dan HPV risiko tinggi (high-

risk/HR HPV), yaitu tipe HPV yang memiliki potensi lebih besar untuk 

berkembang menjadi kanker serviks (Rosilawati et al., 2017). Tipe HPV dari 

kelompok high-risk antara lain tipe 16, 18, 31, 33, 35, 39, 45, 51, 52, 56, 58, 59, 

66, 68 dan 70 dan kelompok low-risk antara lain tipe 6, 11, 42, 43 dan 44 

(Doorbar et al., 2015). Berdasarkan potensi dalam menyebabkan kanker 

serviks, tipe yang paling sering teridentifikasi adalah tipe 16 dan 18 (Novalia, 

2023). Namun, di Indonesia, distribusi tipe HPV menunjukkan pola yang 

berbeda, di mana jenis HPV yang paling umum ditemukan adalah HPV 52, 



2 

 

 
 

HPV 16, HPV 18, dan HPV 39, masing-masing sebesar 23,2%, 18,0%, 16,1%, 

dan 11,8% dari jenis HPV risiko tinggi (Vet et al., 2008).  

Human Papillomavirus tipe 39 (HPV 39) adalah salah satu dari tipe HPV 

risiko tinggi (high-risk HPV) yang berpotensi menyebabkan kanker, termasuk 

kanker serviks (Scarth et al., 2021). Virus ini termasuk dalam kelompok Alpha-

papillomavirus genus 7, dan memiliki kemampuan onkogenik, yaitu dapat 

memicu transformasi sel normal menjadi sel kanker dengan menonaktifkan p53 

dan Rb, p53 dan Rb adalah dua gen penekan tumor utama pada manusia (Haręża 

et al., 2022). Prevelensi kasus infeksi kanker serviks yang disebabkan oleh HPV 

yang ada di Indonesia, salah satunya ditemukan tipe HPV onkogenik seperti 

HPV 39 (Mustika Rani et al., 2024).  

Protein kapsid L1 menjadi salah satu yang menginduksi keganasan HPV 

(Wulandari et al., 2015) serta digunakan sebagai penanda molekuler 

(mengenali, mengidentifikasi, atau membedakan suatu virus) dalam mendeteksi 

infeksi HPV (Dorostkar et al., 2015). Protein kapsid HPV L1 telah muncul 

sebagai indikator penting dalam perkembangan kanker serviks. Sebagai protein 

struktural utama HPV, L1 merupakan target utama respons imun dan 

memainkan peran penting dalam aktivitas virus (Cheng et al., 2020). Meskipun 

L1 memiliki daerah yang terkonservasi, terdapat variasi yang signifikan antar 

jenis HPV, terutama antara HPV 39 dan HPV16 serta HPV18 yang lebih umum 

(He et al., 2021). Variasi ini dapat memengaruhi pengenalan antibodi dan 

berpotensi mengurangi perlindungan silang dari vaksin komersial (Oumeslakht 

et al., 2021). Analisis filogenetik menunjukkan bahwa HPV 39 membentuk 

klaster yang berbeda dari HPV16 dan HPV18, yang menunjukkan bahwa 

epitope L1-nya tidak dapat digantikan oleh jenis lain. Mutasi yang tersebar pada 

berbagai posisi dalam sekuens L1 menyebabkan perbedaan struktur epitope 

yang kemungkinan besar akan memengaruhi pengenalan oleh antibodi, 

sehingga perlindungan silang (cross-protection) dari vaksin komersial menjadi 

tidak efektif (Oumeslakht et al., 2021). Polimorfisme genetik ini dapat 

memengaruhi struktur protein, potensi karsinogenik, dan respons imun, yang 
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berpotensi memengaruhi kemanjuran vaksin dan pengujian klinis (He et al., 

2021; Savira et al., 2020). 

Virus yang memiliki kesamaan sekuens nukleotida L1 sebesar 71% 

hingga 89% dikelompokkan dalam satu spesies, sedangkan yang menunjukkan 

kesamaan lebih dari 90% dikategorikan sebagai genotipe yang berbeda (Galati 

et al., 2024). HPV18, 39, 45, 59, 68, 70 membentuk setidaknya dua kluster yang 

terpisah dalam analisis filogenetik (Chen et al., 2013), mengindikasikan bahwa 

HPV 39 memiliki karakteristik L1 yang berbeda dari HPV16 dan HPV18. 

Variabilitas ini menunjukkan bahwa vaksin yang dikembangkan untuk HPV 39 

kemungkinan akan spesifik untuk tipe ini dan tidak memberikan cross-

protection optimal terhadap HPV16/18 (He et al., 2021; Qian et al., 2022). 

Analisis filogenetik diperlukan dengan menambahkan sekuens L1 HPV tipe 

lain, sehingga akan memperjelas posisi kluster HPV 39 dan mendukung 

argumen perlunya vaksin spesifik HPV 39, mengingat perbedaan struktural 

protein L1 yang signifikan antar tipe dapat mempengaruhi antigenisitas dan 

efektivitas vaksin lintas-tipe (Oumeslakht et al., 2021). 

Telah tersedia vaksin profilaksis berbasis virus-like particles (VLP) 

seperti Gardasil dan Cervarix yang dikembangkan dari kapsid protein L1 HPV 

dan menunjukkan tingkat imunogenisitas yang tinggi (Taupiqurrohman et al., 

2016). Saat ini, vaksin berbasis peptida menunjukkan hasil yang menjanjikan 

dalam mencegah dan mengobati kanker terkait HPV. Vaksin ini dapat 

menginduksi respons imun humoral dan seluler (Yazdani et al., 2020). Vaksin 

peptida menawarkan beberapa keunggulan dibandingkan vaksin konvensional, 

seperti memiliki spesifisitas yang lebih tinggi terhadap patogen target, 

kemurnian yang lebih baik, efisiensi produksi, serta keamanan yang lebih tinggi 

karena tidak menggunakan patogen hidup maupun virus yang dilemahkan 

(Taupiqurrohman et al., 2016). Namun, vaksin peptida memiliki kelemahan 

berupa imunogenisitas rendah dan mudah terdegradasi, sehingga memerlukan 

adjuvan atau sistem penghantar tambahan untuk meningkatkan efektivitasnya 

(Abd-Aziz & Poh, 2022). Meskipun vaksin peptida memiliki imunogenisitas 

yang lebih rendah dibandingkan VLP, pendekatan ini memungkinkan 



4 

 

 
 

pemilihan epitope yang imunogenik secara in silico dan dapat ditingkatkan 

dengan adjuvant (Prawiningrum et al., 2022).  

Diperlukan pendekatan baru dalam pengembangan vaksin yang tidak 

hanya bersifat profilaksis tetapi juga memiliki potensi terapeutik, yaitu vaksin 

yang mampu merangsang respon imun humoral untuk memicu produksi 

antibodi spesifik yang penting untuk mencegah infeksi awal serta menghalangi 

virus untuk masuk kedalam inangnya dan vaksin yang mampu mengaktifkan 

respons imun seluler terhadap sel yang telah terinfeksi atau mengalami 

transformasi ganas untuk menghancurkan sel yang sudah terinfeksi serta 

mengobati lesi pra-kanker/kanker serviks (Mony et al., 2024). Salah satu 

pendekatan yang mendukung pengembangan vaksin dengan karakteristik 

tersebut adalah pendekatan imunoinformatika, yang memungkinkan 

identifikasi epitope spesifik untuk menstimulasi respons imun humoral dan 

seluler secara efektif (Mohsen et al., 2017). 

Imunoinformatika merupakan metode berbasis komputer yang 

memungkinkan identifikasi epitope potensial untuk merangsang respons imun 

adaptif (Ahammad & Lira, 2020) Pendekatan imunoinformatika dapat 

membantu dalam pengembangan vaksin HPV berbasis peptida, yang terdiri dari 

komponen antigenik yang mampu memicu respons imun. Metode ini 

memungkinkan identifikasi epitope terhadap sel B dan sel T dari protein HPV 

yang dapat memicu respons imun spesifik, dengan menargetkan protein akhir 

seperti L1 (Oumeslakht et al., 2021; Pradini et al., 2020). Selain itu, pendekatan 

immunoinformatika ini membantu mengurangi biaya dan waktu yang 

diperlukan dalam proses pengembangan vaksin, dengan validasi eksperimental 

lebih lanjut yang difokuskan pada kandidat yang paling menjanjikan seperti 

peptida yang dapat mengikat Human Leukocyte Antigen (HLA) (Abdelmageed 

et al., 2020). 

Mekanisme vaksin peptida dalam menginduksi respon imun adalah 

melalui interaksi dengan suatu protein transport yang bertugas membawa 

antigen spesifik internal atau eksternal menuju sel T, yang disebut Human 

Leukocyte Antigen (HLA) (Taupiqurrohman et al., 2016) HLA adalah protein 
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yang mengkode protein kompleks histokompatibilitas utama yang penting 

untuk pengaturan sistem imun, Sistem HLA merupakan komponen penting dari 

Major Histocompatibility Complex (MHC), MHC berfungsi dalam mengikat 

fragmen peptida yang berasal dari patogen dan menampilkannya di permukaan 

sel untuk dikenali oleh sel T yang sesuai (Mutar Mahdi, 2019).  

Penggabungan antara permasalahan dalam ilmu biologi dan ilmu 

komputer, memiliki daya tarik yang kuat dalam era perkembangan teknologi 

informasi yang semakin pesat pada masa kini. Penelitian terkait bioinformatics 

menghubungkan antara permasalahan dalam ilmu biologi yang diselesaikan 

secara komputerisasi (Yunita et al., 2016). Alat-alat bioinformatika ini 

memprediksi mutasi protein virus dan memungkinkan pengembangan vaksin 

secara in-silico (Friend Tambunan & Parikesit, 2014). Dalam aplikasi in silico, 

imunoinformatika digunakan untuk menyaring dan mengevaluasi kandidat 

vaksin sebelum dilakukan uji laboratorium. Perangkat lunak seperti IEDB 

(Immune Epitope Database) digunakan untuk memprediksi epitope yang dapat 

mengikat HLA dengan afinitas tinggi, sehingga mampu menginduksi respons 

imun yang optimal (Firmansyah et al., 2021a). Metode ini memungkinkan 

analisis interaksi molekuler secara mendalam, termasuk fleksibilitas struktural 

dan afinitas ikatan antigen terhadap reseptor imun, seperti HLA. Dengan 

pendekatan ini, penelitian vaksin dapat dilakukan dengan lebih cepat dan efisien 

dibandingkan metode konvensional, serta memungkinkan desain vaksin yang 

lebih spesifik terhadap strain tertentu, seperti HPV 39 (Shey et al., 2019). 

Vaksin peptida umumnya bersifat spesifik terhadap satu tipe HPV, 

sehingga tidak otomatis bisa diterapkan luas untuk semua tipe. Namun, dengan 

memilih epitope yang terkonservasi dan menggabungkan beberapa epitope 

dalam desain multi-epitope vaccine, vaksin peptida berpotensi memberikan 

perlindungan yang lebih luas terhadap berbagai tipe HPV. Beberapa studi 

sebelumnya telah berhasil mengidentifikasi epitope potensial dari kapsid 

protein L1 HPV tipe 16, 18, dan tipe lain, tetapi penelitian spesifik terhadap 

HPV 39 masih terbatas (Firdaus et al., 2022; Karimah et al., 2022; Mohamed et 

al., 2016). Berdasarkan permasalahan tersebut, penelitian terkini telah 
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mengeksplorasi pendekatan imunoinformatika untuk merancang vaksin 

berbasis peptida terhadap HPV, dengan fokus pada protein kapsid L1. Para 

peneliti telah mengidentifikasi daerah yang terkonservasi dan potensi epitope 

sel B dan sel T dalam protein L1 berbagai jenis HPV, termasuk HPV 39 

(Mohamed et al., 2016; Yazdani et al., 2020). 

Berdasarkan data prevalensi HPV 39 yang signifikan di Indonesia, 

ketidaktersediaan vaksin komersial yang mencakup tipe ini (Debi Novita 

Siregar, 2021), serta perbedaan molekuler protein L1 yang menyebabkan tidak 

efektifnya cross-protection dari vaksin yang ada, maka pengembangan vaksin 

spesifik HPV 39 menjadi sangat relevan dan diperlukan (Williamson, 2023). 

Dengan metode imunoinformatika, diharapkan dapat diperoleh kandidat vaksin 

berbasis peptida L1 yang efektif dalam menginduksi respons imun terhadap 

HPV 39, sehingga dapat berkontribusi dalam pengembangan strategi 

pencegahan dan terapi kanker serviks yang lebih komprehensif di Indonesia dan 

masa depan. 

 

B. Rumusan Masalah 

Berdasarkan latar belakang yang telah diuraikan, penelitian ini berupaya 

menjawab beberapa pertanyaan utama berikut: 

1. Bagaimana variasi genetik dan hubungan filogenetik Human 

Papillomavirus (HPV) Tipe 39 berdasarkan sekuens protein L1 dari isolat 

Indonesia (BRIN39) dibandingkan dengan data isolat dari NCBI? 

2. Bagaimana karakteristik dan hasil pemodelan struktur protein L1 HPV 39 

isolat Indonesia (BRIN39) yang berpotensi digunakan dalam desain vaksin? 

3. Epitope potensial apa saja yang dapat diperoleh melalui analisis prediksi 

epitope sel B dan sel T, sifat fisikokimia (antigenisitas, alergenisitas, dan 

toksisitas), cakupan populasi, serta konservasi epitope dari protein L1 

BRIN39? 

4. Bagaimana hasil analisis interaksi epitope potensial terpilih dari protein L1 

BRIN39 dengan molekul HLA secara in silico, dan apakah epitope tersebut 

layak dipertimbangkan dalam pengembangan vaksin peptida HPV 39? 
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C. Tujuan Penelitian 

Berdasarkan rumusan masalah diatas, penelitian ini bertujuan untuk: 

1. Menganalisis variasi genetik dan hubungan filogenetik Human 

Papillomavirus (HPV) Tipe 39 berdasarkan sekuens protein L1 dari isolat 

Indoneisia (BRIN39) dan data isolat dari NCBI.  

2. Menganalisis karakteristik dan pemodelan struktur protein L1 HPV 39 isolat 

Indonesia (BRIN39) yang dapat digunakan dalam desain vaksin 

3. Mendapatkan epitop potensial terpilih dengan analisis prediksi epitop 

terhadap sel B & sel T, analisis fisiko kimia (antigenisitas, alergenisitas, dan 

toksisitas), cakupan populasi serta prediksi konservasi epitope dari hasil 

pemodelan struktur protein L1BRIN39 

4. Menganalisis interaksi epitope potensial terpilih dari protein L1 BRIN39 

dengan HLA secara in silico sehingga layak dipertimbangkan sebagai dasar 

pengembangan vaksin berbasis peptida L1 HPV 39. 

 

D. Manfaat Penelitian 

Penelitian ini diharapkan dapat memberikan manfaat sebagai berikut: 

1. Memberikan informasi mengenai variasi genetik dan hubungan filogenetik 

HPV tipe 39 isolat Indonesia (BRIN39) dibandingkan dengan isolat dari 

NCBI. 

2. Menyediakan data karakteristik serta model struktur protein L1 HPV 39 

isolat Indonesia (BRIN39) yang dapat digunakan sebagai dasar dalam desain 

vaksin. 

3. Menghasilkan kandidat epitope potensial yang telah melalui analisis prediksi 

epitope sel B & sel T, sifat fisikokimia, cakupan populasi, serta konservasi 

epitope. 

4. Memberikan informasi hasil analisis interaksi epitope potensial dengan 

molekul HLA secara in silico sehingga dapat dipertimbangkan sebagai dasar 

pengembangan vaksin peptida L1 HPV 39.
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BAB V  

PENUTUP 

 

A. Kesimpulan 

Berdasarkan hasil penelitian "Desain Vaksin Human Papillomavirus 

(HPV) Tipe 39 Berbasis Peptida L1 Dengan Metode Imunoinformatika", 

dapat disimpulkan hal-hal sebagai berikut: 

1. Isolat HPV 39 Indonesia (BRIN 39) menunjukkan tingkat konservasi 

yang tinggi (tidak ada mutasi) terhadap HPV 39 Referensi 

(AAA47056.1_Jerman). Hasil analisis filogenetik isolat HPV 39 

Indonesia (BRIN39) membentuk sub-klad tersendiri namun tetap berada 

dalam satu kelompok besar bersama terhadap isolat HPV 39 dari 

berbagai negara dan,membentuk klaster terpisah terhadap isolat HPV 

tipe lain dari Indonesia. 

2. Hasil analisis karakteristik struktur protein L1 BRIN39 berhasil 

mendapatkan model dengan L1-HPV18 (PDB ID: 2R5I) sebagai 

template yang memiliki sequence identity 77,23%. Validasi model 

menunjukkan kualitas yang baik, dengan QMEAN Z-score -2,93, 

MolProbity Score 1,37, dan 92,40% residu berada pada favored region 

dalam Ramachandran plot. Structural alignment antara L1-BRIN39 dan 

L1-HPV18 menghasilkan nilai RMSD sebesar 0,252 Å dan identitas 

sekuens sebesar 78,15% terhadap 421 residu yang ter-align dengan baik, 

nilai tersebut menjelaskan kesamaan konformasi spasial yang tinggi dan 

stabilitas model untuk analisis lebih lanjut. 

3. Analisis hasil prediksi epitop terhadap sel B, sel T, analisis fisiko kimia 

(antigenisitas, alergenisitas, dan toksisitas), cakupan populasi serta 

prediksi konservasi epitope diperoleh 10 epitop potensial terpilih 

dengan cakupan populasi yang luas (lebih dari 90% secara global) 

4. Analisis hasil interaksi 10 epitope potensial terpilih menunjukkan 

kemampuan berikatan secara stabil dengan molekul HLA kelas I (HLA-

A11:01) maupun kelas II (HLA-DRB115:01) sehingga layak 
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dipertimbangkan sebagai dasar pengembangan vaksin berbasis peptida 

L1 HPV 39 yang aman, imunogenik, dan efektif . 

Secara keseluruhan, penelitian ini berhasil merancang kandidat 

vaksin berbasis peptida L1-BRIN39 yang imunogenik, aman, dan spesifik 

terhadap HPV tipe 39, dengan cakupan populasi yang luas dan tingkat 

konservasi epitope yang tinggi. 

 

B. Saran 

Penelitian selanjutnya, disarankan untuk melakukan validasi 

eksperimental secara in vitro dan in vivo terhadap kandidat epitope yang 

telah diprediksi, guna mengkonfirmasi antigenisitas, imunogenisitas, dan 

keamanannya. Hal ini mencakup pengujian ikatan peptida-HLA, stimulasi 

sel T, produksi antibodi, serta evaluasi respons imun protektif pada model 

hewan. Secara khusus, perlu dilakukan analisis dan desain multi-epitope 

yang lebih mendalam, termasuk pemilihan kombinasi epitope terbaik dari 

hasil prediksi MHC I dan MHC II, serta perancangan linker yang optimal 

untuk memastikan stabilitas dan imunogenisitas konstruksi multi-epitope 

untuk melanjutkan penelitian ini. Selain itu, perlu dieksplorasi 

penggunaan adjuvant atau sistem penghantar yang berbeda, seperti 

nanopartikel atau virus-like particles (VLPs), untuk meningkatkan 

imunogenisitas epitope peptida. Penting pula untuk melakukan modifikasi 

struktural pada epitope yang teridentifikasi sebagai alergen agar sifat 

alergenetiknya hilang tanpa mengurangi imunogenisitas nya. Apabila hasil 

validasi pra-klinis menunjukkan potensi yang menjanjikan, penelitian dapat 

dilanjutkan ke tahap uji klinis untuk mengevaluasi keamanan dan efikasi 

vaksin pada manusia.
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