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Sejak pertama kali dilaporkan pada tanggal 2 Maret 2020, Corona Virus Disease 2019
(CoViD-19) di Indonesia dengan jumlah kasus sebanyak 2 pasien hingga sekarang kasus yang
terkonfirmasi terus meningkat, data per 23 Januari 2023 menunjukkan total kasus terkonfirmasi
sebanyak 6.728.184 dengan 119 kasus baru CoViD-19. Jumlah kasus terkonfirmasi CoViD-19
kemungkinan akan terus bertambah. Untuk itu, pengawasan terhadap mutasi gen tetap dilakukan
oleh para peneliti bekerjasama dengan pemerintah dan masyarakat dalam usaha pencegahan
penyebaran CoViD-19. Salah satu penelitian yang telah dilakukan oleh Tim Kami adalah
pengamatan pada pola mutasi virus SARS-CoV-2 (merupakan jenis virus penyebab CoViD-19
saat ini) melalui karakterisasi sekuens genom virus SARS-CoV-2 tersebut, di dua wilayah yaitu
Manokwari Papua Barat sebagai perwakilan Indonesia bagian Timur dan Semarang Jawa Tengah
adalah perwakilan Indonesia bagian Barat. Penelitian yang dilakukan ini sebagai implementasi
program genomic surveillance di Indonesia, yaitu pengawasan terhadap genom yang
mengakibatkan munculnya varian baru CoViD-19 di Indonesia. Genomic surveillance akan
menjadi suatu standar baru yang signifikan untuk tujuan analisa, kewaspadaan dan pengendalian
patogen.

Diperoleh data whole genome Sequencing Indonesia tanggal 13 Juni 2021, dari 1.908
sekuen dilaporkan bahwa virus SARS-CoV-2 varian baru di Indonesia berupa Varian of Concern
(VoC) dan Varian of Interest (Vol). Untuk VoC sendiri terdiri dari Alpha sebanyak 35 kasus, Beta
sebanyak 5 kasus, dan Delta sebanyak 50 kasus. Sedangkan untuk Vol terdiri dari A.23.1 sebanyak
6 kasus, Eta sebanyak 4 kasus, dan B.1.617.3 sebanyak 1 kasus. Sementara itu Data whole genome
Sequencing tanggal 17 November 2021 meningkat menjadi 8.856 sekuen dengan peningkatan
yang tinggi dari VoC, peningkatan sendiri tejadi pada Alpha sebanyak 77 kasus, Beta sebanyak
22 kasus, dan Delta sebanyak 4.977 kasus. Berdasarkan data WGS tersebut, jumlah sekuen SARS-
CoV-2 hingga bulan November 2021 masih sangat sedikit berkisar 0.2% dibanding dengan jumlah
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pasien yang terkonfirmasi COVID-19. Hal ini menunjukkan, masih minim penelitian atau
pelaporan hasil penelitian terkait genome sequencing dari data genom di Indonesia. Jika semakin
banyak sekuensing genom SARS-CoV-2 yang dilakukan, maka akan lebih banyak varian-varian
yang terkonfirmasi.

Berdasarkan penetapan tingkatan varian oleh The World Health Organization SARS-CoV-
2 Evolution Working Group terdapat tiga tingkatan varian:

1. VOI adalah SARS-CoV-2 yang terbukti mengalami perubahan sifat fenotipe sebagai
akibat mutasi dan teridentifikasi terjadi penyebaran dalam suatu komunitas atau
terdeteksi di beberapa Negara;

2. VOC merupakan varian yang berhubungan dengan peningkatan penyebaran dan
perubahan epidemiologi yang mengarah pada peningkatan virulensi atau perubahan
manifestasi klinis, penurunan efektifitas metode diagnosis, vaksin, dan terapi yang
digunakan.

3. Varian of High Consequence (VOHC) adalah suatu jenis varian VOC yang berdampak
pada perubahan pencegahan atau menurunnya efektifitas intervensi medis yang secara
signifikan (medical countermeasure) secara relatif jika dibandingkan dengan varian
sebelumnya beredar.

Diketahui bahwa genom dengan varian baru muncul terjadi saat virus bergerak melintasi
kondisi lingkungan yang beragam. Indonesia merupakan Negara kepulauan dengan variasi budaya
dan lingkungan yang cukup tinggi, akan sangat memungkinkan munculnya varian virus SARS-
CoV-2 yang terbaru dan lebih bersifat virulensi. Tentu, program genomic surveillance ini sangat
penting dan urgent diaplikasikan di Indonesia.

Penelitian eksplorasi pada sekuen genom virus SARS-CoV-2 strain Manokwari Papua
Bara, dengan pengambilan sampel penelitian terpusat di Rumah Sakit Umum Daerah Provinsi
Papua Barat. Sedangkan genom SARS-CoV-2 dari Semarang, Jawa Tengah berpusat pada RSUD
K.M.R.T Wongsonegoro Kota Semarang dengan kriteria sampel positif SARS-CoV-2 sudah
divaksin dan belum divaksin SARS-CoV-2 tetapi terinfeksi COVID-19 dan nilai CT < 25. Sampel
dianalisa menggunakan Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) dan Next-
Generation Sequencing (NGS).

Berdasarkan hasil analisis varian virus strain Manokwari Papua Barat didapatkan tiga
varian yaitu Delta (B.1.617.2), varian B.1.466.2 dan varian Omicron (BA.1, BA.1.15 dan
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BA.1.13.1). Selain itu, varian yang berbeda terdiri dari 1166 SNP, 1602 missense, 668 silent.
Sampel virus varian Omicron memiliki jumlah SNP yang lebih banyak yaitu berkisar <56,
sementara sampel virus varian B.1.466.2 paling sedikit jumlah SNP nya yaitu 26. Setelah
dilakukan mapping mutasi sekuen genom sampel Manokwari berada pada wilayah gen NSP3,
NSP12 dan protein spike. Berdasarkan pohon filogenetik varian virus SARS-CoV-2 Strain
Manokwari Papua Barat terdiri atas 10 clades, dimana varian virus B.1.466.2 berdekatan dengan
varian virus B.1.466.2 dari Sulawesi Tenggara dan Sumatra Barat.

Sedangkan, sampel dari Semarang Jawa Tengah menunjukan pola mutasi sekuen genom
virus SARS-CoV-2 banyak terjadi pada protein spike, NSP3, dan NSP2, dan varian virus SARS-
CoV-2 tergolong varian Delta (B.1.617.2). Secara filogenetik, varian virus SARS-CoV-2 asal
Semarang terdiri dari tiga clades dimana berdekatan dengan varian virus Delta dari Yogyakarta.

Perubahan yang terjadi pada basa tunggal menyebabkan perubahan asam amino pada
daerah conserve protein, yang akibatnya struktur dan fungsi ikut berubah. Ketika SNP terjadi di
dalam gen atau di wilayah regulasi gen, itu akan mempengaruhi fungsi gen dengan memainkan
pengaruh yang lebih besar pada penyakit. Sebagian besar SNP tidak memiliki efek pada kesehatan
atau perkembangan. Namun demikian, beberapa perbedaan genetik telah terbukti sangat penting
dalam studi kesehatan manusia. Para peneliti telah menemukan SNP yang dapat membantu
memprediksi respons seseorang terhadap obat-obatan tertentu, kerentanan terhadap faktor

lingkungan seperti racun, dan risiko mengembangkan penyakit.
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Gambar 1. SNP pada daerah ORF SARS-CoV-2
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Kesimpulan yang dapat ditarik dari tulisan ini bahwa pengawasan terhadap genom

merupakan langkah yang signifikan untuk pengembangan vaksin SARS-CoV-2 yang setiap strain

virus menyebar berbeda di masyarakat karena terjadinya mutasi. Oleh karena itu, strategi

pengembangan vaksin di Indonesia yang berdasarkan data genom dari setiap wilayah/provinsi

akan menjadi pendekatan yang lebih adekuat untuk virus sejenis SARS-CoV-2.
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