DINAMIKA MOLEKULER GEN HEMAGLUTININ VIRUS AVIAN INFLUENZA SUBTIPE H5N1 YANG
DIISOLASI DARI BERBAGAI

SPESIES UNGGAS SEJAK TAHUN 2003 SAMPAI 2008

Michael Haryadi Wibowo, drh.,MP., Prof. drh. Charles Rangga Tabbu, MSc., Ph.D.

Universitas Gadjah Mada, 2011 | Diunduh dari http://etd.repository.ugm.ac.id/

UNIVERSITAS
GADJAH MADA

INTIS ™1

Wabah penyakit avian influenza (Al) di Indonesia, diketahui menyebabkan
kematian unggas di sejumlah peternakan ayam petelur komersial di Jawa Barat dan
Jawa Tengah, sejak pertengahan tahun 2003. Wabah tersebut disebabkan oleh virus
avian influenza (VAI) subtipe HSN1. Perkembangan penyakit penyakit Al sejak
tahun 2003 sampai 2008 menunjukkan adanya variasi gejala klinis dan patologis
tertentu. Penyakit Al masih terjadi secara sporadis, tidak saja di peternakan yang
belum menerapkan vaksinasi Al tetapi juga di peternakan yang sudah melakukan
vaksinasi. Penelitian ini merupakan studi retrospektif untuk dapat mengetahui
dinamika molekuler gen HA pada marka patogenisitas molekuler, tapak perlekatan
reseptor (TPR), tapak antigenik, dan domain fusigenik, virus Al subtipe H5N1 yang
diisolasi dari berbagai spesies unggas asal Pulau Jawa dan Lampung selama periode
tahun 2003 sampai 2008. [solat tersebut diperoleh dari kasus dengan variasi gejala
klinis dan patologis serta mempunyai nwayat vaksinasi d tanpa vaksinasi Al
Isolasi dan propa; * VAIdi' "ul  dengan menanam virus tersebut pada telur ayam
berembrio (TAB) specific pathogen free (SPF) umur 9-11 hari. Pertumbuhan virus
dalam cairan alantois diidentifikasi dengan uji serologis dan reverse franscriptase
polymerase chain reaction (RT-PCR) pada fragmen gen H5 dan N1. Karakterisasi
marka patogenisitas molekuler dan TPR dilakukan dengan mengamplifikasi fragmen
gen HA yang terdapat cleavage site (CS) dan receptor binding domain. Hasil RT-
PCR gen HA VAI pada fragmen CS dan TPR selanjutnya disekuensing. Urutan
nukleotida hasil sekuensing dianalisis :nggunakan program Mega 4.0, yang
meliputi multiple aligment, deductive amino acid prediction, philogenetic tree and
pair wise distance calculation. Hasil penelitian ini menunjukkan bahwa semua VA]
yang diisolasi dari berbagai spesies unggas sejak tahun 2003 sampai 2008 dapat
diidentifikasi sebagai VAI subtipe HS5NI. Analisis sekuens marka patogenisitas
molekuler teridentifikasi lima motif susunan asam amino basa multipel yang dapat
diklasifikasikan sebagai motif HPAI. Asam amino tertentu pada marka patogenisitas
tersebut teramati adanya mutasi dan delesi. Virus Al dalam penelitian ini masih
memiliki susunan asam amino yang bersifat lestari pada domain fusigenik. Asam
amino TPR yang teridentifikasi menunjukkan kecenderungan berikatan dengan
reseptor unggas, SA & 2,3 galaktosa. Analisis tapak antigenik dapat diketahui mutasi
asam amino pada tapak antigenik tertentu. Analisis filogenetik mengindikasikan
bahwa tidak terdapat pengelompokan virus berdasarkan spesies unggas dan sebaran
geografis tertentu, Secara garis besar VAI membentuk dua klaster virus yang
berdasarkan pada tahun isolasi, yaitu klaster tahun 2003 sampai 2005 dan tahun 2006
sampai 2008. Analisis jarak genetik fragmen gen HA cleavage site dan TPR
menunjukkan peningkatan substitusi nukleotida yang teramati pada virus yang
diisolasi pada tahun 2003 dibandingkan dengan virus yang diisolasi pada tahun 2008.
Hasil analisis Chi-square menunjukkan bahwa variasi karakter lesi dan status
vaksinasi tidak menunjukkan hubungan dengan kejadian mutasi pada fragmen gen
HA VAT subtipe H5N1 yang diteliti. Data yang diperoleh dalam penelitian ini
menunjukkan bahwa VAJ subtipe H5N1 terus berevolusi,
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