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Abstract 
Hepatitis C virus (HCV) causes hepatitis disease. This disease is dangerous due to the large number of 

people with chronic hepatitis infection. Chronic hepatitis infection may progress to cirrhosis, liver cancer 

and death. The mortality rate due to liver cancer is quite large and occupies the top 10 causes of death in 

the world. HCV vaccine is necessary to prevent HCV transmission. The challengeof this vaccine 

developmentis the genotypes circulate in the world. In Indonesia, there are genotypes 1, 2, 3 and 6. HCV 

vaccine should be able to protect from most genotype. Therefore, the development of HCV vaccine takes a 

long time. One vaccine approach sounds promisingis VLP (Viral-like Particles) vaccine. The E1 E2 

protein on the surface of the virus is an excellent candidate for VLP vaccine material, because of its 

immunogenecity. In this study, we didbioinformatics studyto analyzes E1 and E2 genes from genotypes 1, 

2, 3 and 6. These genes sequences are obtained fromGenBank, and analyzed further using softwares such 

as BioEdit Sequence Alignment Editor, BLAST and BLAST Primer. From this study we can obtain E1-E2 

gene consensus sequence and also conserved region of E1 and E2 gene sequence. The results of this study 

can be further used in the development of HCV VLP vaccine candidates. 
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Abstrak 
Virus Hepatitis C (HCV) merupakan penyebab penyakit hepatitis. Penyakit ini berbahaya dikarenakan 

besarnya angka penderita infeksi hepatitis kronis. Infeksi hepatitis kronis dapat berlanjut menjadi sirosis 

dan kanker hati, hingga kematian. Angka kematian karena kanker hati cukup besar dan menempati 10 

besar penyebab kematian tertinggi di dunia. Vaksin HCV sangat diperlukan untuk mencegah penularan 

infeksi. Kesulitan yang dihadapi adalah banyaknya genotipe HCV yang beredar. Di Indonesia sendiri 

terdapat genotipe 1, 2, 3 dan 6. Vaksin HCV harus dapat memberikan proteksi terhadap infeksi beberapa 

macam genotipe. Oleh karena itu, pengembangan vaksin HCV memerlukan waktu yang cukup lama. 

Salah satu pendekatan vaksin adalah dengan vaksin VLP (Viral-like Particles). Protein E1E2 yang 

terdapat pada permukaan virus merupakan kandidat yang sangat baik untuk dijadikan bahan vaksin VLP 

karena memiliki imunogenesitas yang tinggi. Dalam penelitian ini dilakukan analisa bio informatika 

terhadap gen E1 dan E2 dari genotipe 1, 2, 3 dan 6. Sekuen gen-gen ini diperoleh melalui Gen Bank dan 

dianalisa lebih lanjut menggunakan beberapa perangkat lunak seperti Bio Edit Sequence Alignment 

Editor, BLAST dan Primer BLAST. Berhasil didapatkan sekuen konsensus gen E1-E2 dan juga sekuen 

lestari dari gen E1 dan E2. Diharapkan hasil penelitian ini dapat digunakan lebih lanjut dalam 

pengembangan kandidat vaksin VLP HCV.  

 

Kata kunci : Vaksin VLP, gen E1, gen E2. 

 

 

Pendahuluan 
Virus Hepatitis C (HCV) merupakan 

penyebab penyakit sirosis dan kanker hati yang 

menjadi permasalahan kesehatan dunia. Secara 

global jumlah penderita hepatitis C kronis sekitar 

130-150 juta orang. Sekitar 15-30% dari jumlah 

penderita kronis infeksi HCV ini akan mengalami 

sirosis (World Health Organization, 2016). Di 

Indonesia sendiri, sekitar 28 juta diketahui menderita 

infeksi hepatitis B dan C, 14 juta orang di antaranya 

berpotensi menjadi kronis. Sebanyak 1,4 juta orang 

di antaranya berpotensi menderita sirosis (Pusdatin 

Kemenkes, 2014).  

Pencegahan penularan virus HCV dapat 

dilakukan melalui vaksin. Namun, sayangnya vaksin 

untuk infeksi HCV saat ini belum tersedia. 

Penelitian pengembangan vaksin HCV telah 

dilakukan selama beberapa dekade. Berbagai 

pendekatan teknologi juga sudah dilakukan seperti 

pengembangan vaksin DNA, peptida sintetik, 

rekombinan protein, protein core dan protein 

envelope. Namun, beberapa tantangan yang ada 
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menghambat terbentuknya vaksin dari beberapa 

pendekatan ini. Salah satu tantangan yang dihadapi 

adalah variasi genetik HCV yang tinggi di seluruh 

dunia. Variasi genetik antara genotipe satu dengan 

yang lain sekitar 30%. Sehingga vaksin yang ada 

harus dapat menjangkau semua genotipe yang ada. 

Salah satu pendekatan vaksin yang 

berpotensi untuk menjadi terapi profilaksis adalah 

vaksin VLP (Virus-like Particles). Vaksin VLP 

adalah vaksin yang berisi protein yang mirip dengan 

struktur virus asli serta memiliki imunogenesitas 

tinggi. Artinya, vaksin ini dapat menstimulasi respon 

imun yang mampu untuk mengeliminasi virus. 

Kelebihan dari VLP sebagai kandidat vaksin adalah 

lebih aman dan lebih murah dibandingkan dengan 

vaksin dengan pendekatan lain. Vaksin VLP terdiri 

dari protein struktural suatu pathogen. Pada virus 

Hepatitis C yang berpotensi untuk pembentukan 

vaksin VLP. Protein E1 dan E2 diketahui mampu 

menimbulkan respon imun humoral dan seluler yang 

adekuat pada beberapa hewan coba serta pada 

subyek penelitian orang sehat (tanpa infeksi HCV). 

Respon imun humoral (antibodi) yang ditimbulkan 

juga bersifat cross-reactive, artinya mampu 

memberikan proteksi terhadap beberapa infeksi 

HCV dari beberapa genotipe yang berbeda. 

Sehingga protein-protein ini sering digunakan 

sebagai kandidat vaksin profilaksis infeksi HCV.  

Bio informatika menurut Kamus Oxford 

berarti adalah ilmu dalam mengumpulkan dan 

menganalisa data-data biologi seperti kode genetik. 

Terdapat juga arti lain, bahwa bio informatika 

adalah manajemen sistem informasi untuk biologi 

molekuler dan memiliki beberapa aplikasi 

fungsional (Luscombe, 2001). Bio informatika ini 

semakin berkembang dengan semakin banyaknya 

data-data molekuler organisme dari waktu kewaktu 

dan memerlukan suatu sistem untuk mengaturnya. 

Komputer menjadi jawaban dari permasalahan ini. 

Salah satu contohnya adalah proyek genom manusia 

yang selesai pada tahun 2003, menghasilkan data-

data genom manusia, dan sekarang sering digunakan 

dalam bidang kesehatan seperti melihat keterkaitan 

gen terhadap penyakit. Aplikasi lain dari bio 

informatika ini cukup banyak, seperti dalam 

memprediksi fungsi gen dan protein, prediksi 

struktur protein, terapi gen, hubungan obat dengan 

gen, pembuatan obat baru, pengembangan vaksin, 

dll. Dalam pengembangan vaksin salah satu 

contohnya adalah pengembangan vaksin DNA untuk 

malaria. Dimana dilakukan pencarian data base gen-

gen yang berpotensi untuk dikembangkan menjadi 

vaksin (Shuaibu, 2010). 

Penelitian ini bertujuan untuk menganalisa 

gen E1 dan E2 dari virus HCV yang berasal dari 

genotipe 1, 2, 3 dan 6 dengan pendekatan 

bioinformatika,. Diharapkan dari hasil penelitian ini 

dapat diketahui sekuen-sekuen lestari (conserved) 

pada gen-gen E1 dan E2 HCV dari genotipe 1, 2, 3 

dan 6. Hasil penelitian ini juga dapat digunakan 

dalam pengembangan vaksin VLP HCV yang sangat 

dibutuhkan di Indonesia dan dunia pada umumnya.  

 

Metode Penelitian 

Mendapatkan Database Gen e1 dan e2 HCV 

dari Genotipe 1, 2, 3 dan 6 
Database gen E1 dan E2 dari genotipe 1, 2, 

3 dan 6 virus Hepatitis C diakses dari pusat data 

informasi genomik seperti pada National Center for 

Biotechnology Information (NCBI) yang berpusat di 

Amerika Serikat dan melalui Virus Pathogen 

Resources (ViPR) yang mengintegrasikan data-data 

virus patogen dari beberapa sumber, seperti 

GenBank, UniProt, Immune Epitop Database, 

Protein Data Bank. Data DNA HCV yang dipilihdari 

virus-virus HCV dengan genotipe 1, 2, 3 dan 6, yang 

berasal dari daerah Asia, virus tersebut menginfeksi 

manusia dan berasal dari hasil isolasi < 10 tahun. 

Data-data genome ini kemudian diunduh dalam 

bentuk FASTA. 

 

Proses Pensejajaran (Alignment) Gen E1 dan 

E2 Hcv dari Genotipe 1, 2, 3 dan 6 
Proses ini dilakukan dengan bantuan 

perangkat lunak Bioedit Sequence Alignment Editor 

ver.7.0.5.3 (North Carolina State University, AS). 

Untuksetiapgenotipe, dilakukan pensejajaran dari5 

(lima) sekuen-sekuen gen E1 dan E2, 

sehinggadidapatkansekuenkonsensusuntuksetiapgen

otipe. Pada proses pensejajaran ini akan terlihat pada 

daerah mana suatu sekuen terdapat lestari pada 

semua genotipe dan pada daerah mana yang tidak.  

 

Pensejajaran Sekuen Konsensus Gen E1 dan 

E2 dengan Seluruh Data Sekuen Hcv 

Genotipe 1, 2, 3 dan 6 
Proses pensejajaran kali ini dilakukan pada 

sekuen konsensus gen E1 dan E2 yang berhasil 

didapatkan dengan seluruh data genom HCV 

genotipe 1, 2, 3 dan 6 yang ada di GenBank. Proses 

ini dilakukan dengan perangkat lunak BLASTn 

(Basic Local Alignment Search Tools-Nucleotide) 

yang terdapat pada situs NCBI pada alamat 

www.blast.ncbi.nlm.nih.gov. dari HCV. Sekuen 

konsensus dibandingkan untuk setiap genotipe, baik 

genotipe 1, 2, 3 dan 6. Hasilnya adalah tingkat 

kemiripan atau homologi dari sekuen konsensus 

dengan data genom HCV untuk genotipe 1, 2, 3 dan 

6 yang ada. Tingkat kemiripan yang akan digunakan 

adalah 90%. 

 

http://www.blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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Penentuan Daerah Lestari dari Sekuen 

Konsensus Gen E1 dan E2  
Penentuan daerah lestari pada sekuen gen 

E1 dan E2 merupakan kelanjutan dari hasil 

pensejajaran sekuen dengan BLAST. Hasil 

pensejajaran sekuen diunduh dalam bentuk file 

FASTA kemudian dilakukan proses pencarian 

daerah lestari dengan bantuan perangkat lunak 

BioEdit Sequence Alignment Editor. Panjang basa 

daerah lestari adalah> 10 basa dengan tingkat 

homologi 100%. 

 

Desain Primer Untuk Konstruksi Plasmid 

Rekombinan Kandidat Vaksin VLP HCV 
Hasil akhir dari pensejajaran sebelumnya 

berupa sekuen konsensus digunakan sebagai dasar 

pembuatan primer. Primer yang didesain harus dapat 

digunakan dalam perbanyakan gen. Syarat primer 

yang akan didesain memiliki panjang 18-24 pb baik 

forward dan reverse, dengan suhu Tm sekitar 55-

65℃ dan akan menghasilkan produk PCR sepanjang 

576 untuk gen E1 dan 1089 pb untuk gen E2. 

Beberapa kriteria lain seperti primer harus tidak 

berikatan dengan pasangan primer lain pada sisi 3’ 

dan tidak membentuk struktur hairpin. Untuk 

melakukan desain primer maka digunakan perangkat 

lunak Primer BLAST (Basic Local Alignment 

Search Tool) dari NCBI melalui 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/.  

 

Pembahasan 

Pencarian Database Gen E1 dan E2 HCV 

dari Genotipe 1, 2, 3 dan 6 
Setelah dilakukan pencarian pada situs ViPR 

didapatkan 21 data genom HCV seusai dengan 

kriteria yang diinginkan. Data-data genom HCV ini 

berasal dari genotipe 1, 2, 3 dan 6. Sebagian besar 

virus ini diisolasi di negara-negara Asia, seperti 

Cina, Jepang, Pakistan, Nepal, Malaysia, Vietnam, 

Thailand dan Australia. Data-data ini dipilih karena 

sekuen genom yang beredar di Asia memiliki 

kemiripan yang tinggi dengan yang beredar di 

Indonesia. Dalam penelitian ini hanya 3 sekuen yang 

berasal dari Amerika Serikat, Kanada dan Swiss 

seperti data sekuen gen E1 dan E2 dari genotipe 1 

HCV, dikarenakan belum banyak data dari genotipe 

ini yang berasal dari Asia. Meskipun demikian, 

genotipe 1 adalah genotipe yang paling banyak 

terdapat di seluruh dunia. Kemungkinan besar 

genom dari genotipe ini tidak memiliki variasi yang 

terlalu besar di belahan dunia. Virus HCV yang 

datanya digunakan dalam penelitian ini menginfeksi 

manusia (memiliki inang manusia). Data-data 

lengkap dari genom yang didapatkan dapat dilihat 

pada Tabel 1. 

Tabel 1  

Data-data genom HCV yang digunakan dalam 

penentuan sekuen E1 dan E2 dari genotipe 1, 2, 3 

dan 6 

 
 

Untuk setiap genotipe, dipilih 5-6 data 

sekuen genom sebagai rujukan. Hal ini dilakukan 

untuk menghindari kesulitan pembuatan sekuen 

konsensus setelah proses pensejajaran sekuen gen 

E1 dan E2. Sekuen pengkode gen E1 dan E2 

didapatkan dari genom yang sama untuk 

menghindari variabilitas kedua gen ini. Tahun isolasi 

genom HCV yang digunakan dipilih dari tahun 

2006-2012. Terdapat beberapa data genom yang 

tidak diketahui tahun isolasinya dari virus. Hal ini 

disebabkan karena peneliti yang melakukan proses 

isolasi DNA dan mengunggahnya di GenBank tidak 

mencantumkan kapan mereka melakukannya. Akan 

tetapi, data-data genom yang tidak diketahui tahun 

dilakukannya isolasi ini telah dipublikasikan di 

jurnal-jurnal ilmiah, pada tahun 2007-2016 (Lu, et 

al, 2007; Lu, et al, 2014; Li, et al, 2014; Lu, et al, 

2016). 

 

Proses Pensejajaran (Alignment) Database 

Gen E1 Dan E2 Hcv dari Genotipe 1, 2, 3 dan 

6 
Penjajaran sekuen E1 dan E2 untuk genotipe 

1 dilakukan terhadap 5 data gen E1, yaitu dari data 

strain QC165, H4, HCV-1a/CH/BID-V271/2006, 

P1A01 dan gz52540. Untuk genotipe 2, dilakukan 

pensejajaran dari strain ZS542, ZS260, ZS623, 

J6CF/JFH2.1 dan D. Cara yang sama juga dilakukan 

untuk genotipe 3, yaitu terhadap strain SH37, I, PK-

1, NE274 dan NE145. Yang terakhir adalah 

pensejajaran untuk genotipe 6 yang dilakukan pada 

strain-strain berikut, yaitu 10MYKJ032, 6_TV453, 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
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6-TV469, C-0782, BL120 dan 6-TV443. Dari 

pensejajaran untuk setiap genotipe ini di dapatkan 

sekuen konsensus. Kemudian sekuen konsensus 

untuk setiap genotipe ini disejajarkan kembali 

sehingga didapatkan sekuen konsensus untuk gen E1 

dari genotipe 1, 2, 3 dan 6. Hasil dari pensejajaran 

ini dapat dilihat pada Gambar 1. 

 
Gambar 1. 

Hasilpensejajaransekuen-sekuen gen E1 

darigenotipe 1, 2, 3 dan 6 

 

Hal yang sama juga dilakukan pada gen E2. 

Hasil pensejajaran dan sekuen konsensusnya dapat 

dilihat pada gambar 2. 
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Gambar 2 

Hasil pensejajaran sekuen-sekuen gen E2 dari 

genotipe 1, 2, 3 dan 6 

 

Dari hasil pensejajaran gen E1 dan E2 setiap 

genotipe ini terlihat adanya variasi di beberapa titik 

atau posisi. Variasi yang didapatkan untuk gen E1 

ini berkisar 60% dan gen E2 sebesar 50%. Variasi 

yang cukup besar ini dikarenakan perbandingan 

dilakukan pada 4 genotipe yang berbeda. Tetapi 

terdapat juga daerah-daerah yang lestari. Variasi 

sekuen genetik pada HCV dengan genotipe yang 

sama adalah sekitar 15%, sedangkan variasi antar 

genotipe berkisar antara 30-35% (Messina et al., 

2015; Smith et al., 2014). Variasi sekuen gen E1 dan 

E2 kemungkinan disebabkan karena proses adaptasi 

virus terhadap respon imunitas tubuh organisme 

inang, dalam hal ini adalah manusia. Protein E1 dan 

E2 merupakan glikoprotein yang terdapat pada 

bagian terluar dari virus dan diketahui berperan 

penting dalam proses masuknya (fusi) virus ke 

dalam sel inang. Dikarenakan posisi protein E1 dan 

E2 yang terletak di luar sel, maka akan dikenali oleh 

antibodi, baik antibodi monoklonal maupun antibodi 

netralisasi. Beberapa penelitian menemukan bahwa 

pada beberapa penderita hepatitis kronik memiliki 

titer antibodi netralisasi yang tinggi terhadap protein 

E1 dan E2. Oleh karena itu, virus HCV berupaya 

untuk melakukan upaya penghindaran dari respon 

imun antibodi ini. Oleh karena itu, virus melakukan 

beberapa variasi gen E1 dan E2 agar tidak dikenali 

oleh respon imun tubuh manusia. Variasi sekuen gen 

ini banyak terdapat pada gen E2 yang juga terlihat 

pada proses pensejajaran kali ini. Protein E2 

merupakan protein yang memiliki situs HVR1 

(Hypervariable Region 1) dan HVR2 yang sangat 

bervariasi. Hal ini dibuktikan dengan beberapa 

penemuan bahwa HVR1 banyak terdapat pada 

strain-strain virus yang mampu bertahan dari 

serangan respon imun manusia. 

 

Pensejajaran Sekuen Konsensus Gen E1 dan 

E2 dengan Seluruh Data Sekuen HCV 

Genotipe 1, 2, 3 dan 6  
Perbandingan dilakukan antara sekuen 

konsensus gen E1 dengan keseluruhan database 

genotipe 1, sebanyak 100 database genotipe 1 HCV 

(Gambar 3, tidak semua data dapat ditampilkan). 

 
Gambar 3 

Proses perbandingan sekuen gen E1 denganseluruh 

database HCV genotipe 1 (100 genom HCV 

genotipe 1, tidaksemuadapatditampilkan) 

 

Perlu dicermati dari hasil ini adalah nilai E-

value (Expect value) yang didapatkan. Nilai E-value 

adalah jumlah berapa kali suatu sekuen spesifik 

didapatkan sama dengan sekuen database apabila 

seseorang melakukan pencarian dalam suatu 

database. Dalam hal ini, semakin kecil nilai E-value 
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yang didapatkan dalam perbandingan, maka 

kemiripan antara sekuen-sekuen yang dibandingkan 

semakin besar. Selain itu didapatkan nilai % identity, 

dimana identity adalah kemiripan antara sekuen-

sekuen yang diperbandingkan, memiliki data sekuen 

yang sama pada daerah yang sama. Nilai E-value 

untuk genotipe 1 yang tertinggi adalah 5 x 10
-139 

dengan % identity adalah 79%, artinya bahwa 

sekuen konsensus yang dibuat untuk gen E1 

memiliki kemiripan yang tinggi dengan gen E1 dari 

virus-virus HCV genotipe 1 yang ada. Sehingga 

berpotensi digunakan sebagai template dalam 

pengembangan pembuatan vaksin VLP.  

Untukgenotipe 2, 3 dan 6 tingkatkemiripan 

yang didapatkanberkisarantara 65-77% (Gambar 4a-

c, tidaksemua data dapat ditampilkan) 

a) 

 
b) 

 
 

 

c) 

 
Gambar 4. 

Proses perbandingan sekuen gen E1 dengan seluruh 

database HCV (a) genotipe 2, (b) genotipe 3 dan (c) 

genotipe 6. Terdapat 100 genom yang 

diperbandingkan (tidak semua dapat ditampilkan) 

 

Hasil yang didapatkan memperlihatkan 

adanya nilai E-value untuk gen E2 genotipe 1 

sebesar 0 dan % identity sebesar 81% (Gambar 5.). 

Ini artinya sekuen konsensus yang dibuat memiliki 

kemiripan sebesar 81% dengan gen E2 pada virus-

virus HCV genotipe 1 yang beredar di seluruh dunia 

(data tidakdapatditampilkansemua). 

  

 
Gambar 5 

Proses perbandingan sekuen gen E2 dengan seluruh 

database HCV genotipe 1 (100 genom HCV 

genotipe 1, tidak semua dapat ditampilkan) 

 

Hasil yang didapat juga memperlihatkan 

adanya kemiripan yang tinggi (77-80%) antara 

sekuen konsensus gen E2 dengan sekuen gen inidari 

virus HCV genotipe 2, 3 dan 6 yang ada dunia 

(Gambar 6a-c).  

 a) 

 

 
 

b) 

 
 

 

 

 



Analisa Bioinformatika Gen E1 dan E2 dari Virus Hepatitis C (HCV) Genotipe 1, 2, 3 dan 6 sebagai Kandidat Vaksin Viral-Like 
Particles (VLP) 

 

IJOBB Volume 2 Nomor 2, Desember 2017  54 

c) 

 
Gambar 6 

Proses perbandingan sekuen gen E2 dengan 

seluruh database HCV (a) genotipe 2, (b) genotipe 3 

dan (c) genotipe 6. Terdapat 100 genom yang 

diperbandingkan (tidak semua dapat ditampilkan) 

 

Penentuan Daerah Lestari dari Sekuen 

Konsensus Gen E1 dan E2  
Penentuan daerah lestari untuk sekuen 

konsensus gen E1 dan E2 diperlukan untuk 

mengetahui daerah-daerah mana saja yang yang 

tidak banyak memiliki variasi sekuen gen. Daerah 

lestari adalah daerah-daerah yang memiliki 

kemiripan sekuen yang tinggi. Sekuen-sekuen lestari 

ini dapat bermanfaat dalam pengembangan vaksin 

HCV dengan pendekatan yang berebda-beda, 

pendekatan VLP, DNA sintetik maupun pendekatan 

lain. Proses pencarian dilakukan antara sekuen 

konsensus dengan seluruh sekuen gen E1 HCV yang 

ada pada database GenBank. Hal ini dibantu dengan 

perangkat lunak BioEdit Sequence Alignment Editor.  

Dihasilkan beberapa daerah lestari baik pada 

gen E1 dan E2. Pada gen E1 virus HCV genotipe 1 

terdapat 2 daerah lestari, yaitu pada posisi basa ke-

33 hingga 53 dan basa ke-385-401(Gambar 7). 

Untuk genotipe 2 terdapat 4 daerah lestari, yaitu 

posisi basa ke-426-442, 538-545, 562-572 dan 574-

581 (Gambar 8). Untuk genotipe 3 terdapat 1 daerah 

lestari, yaitu pada posisi basa ke-451-464 (Gambar 

9). Yang terakhir adalah pada genotipe 6 pada posisi 

basa ke-211-220, 223-230 dan 389-396 (Gambar 

10). 

 

 
Gambar 7 

Hasilanalisadaerahlestari gen E1 padagenotipe 1 

 
Gambar 8 

Hasil analisa daerah lestari gen E1 pada genotipe 2 

 

 
Gambar 9 

Hasil analisa daerah lestari gen E1 pada genotipe 3 

 

 
Gambar 10 

Hasil analisa daerah lestari gen E1 pada genotipe 6 

 

Gen E2 juga memiliki daerah lestari 

meskipun terdapat sekuen HVR1 dan HVR2. Pada 

genotipe 1, daerah lestari yang didapatkan cukup 

banyak, yaitu terdapat pada 11 posisi, antara lain 

posisi (1) basa ke 140-160, (2) basa ke 260-280, (3) 

basa ke-424-443, (4) basa ke-480-494, (5) basa ke-

520-536, (6) basa ke-556-572, (7) basa ke-638-657, 

(8) basa ke-731-747, (9) basa ke-890-905, (10) basa 

ke-974-991 dan (11) basa ke-1083-1105 (Gambar 

11). Untuk genotipe 2, terdapat 2 daerah lestari yaitu 

pada posisi basa ke-104-122 (Gambar 12), genotipe 

3 pada posisi basa ke-228-244 (Gambar 13) dan 

genotipe 6 pada posisi basa ke-341-348, 406-413, 

558-566, 949-956 dan 1191-1198 (Gambar 14). 

 

 
Gambar 11 

Hasil analisa daerah lestari gen E2 pada genotipe 1 
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Gambar 12. 

Hasil analisa daerah lestari gen E2 pada genotipe 2 

 

 
Gambar 13. 

Hasil analisa daerah lestari gen E2 pada genotipe 3 

 

 
Gambar 14. 

Hasil analisa daerah lestari gen E2 pada genotipe 6 

 

 

Desain Primer untuk Konstruksi Plasmid 

Rekombinan Kandidat Vaksin VLP HCV 
Penelitian ini dilakukan untuk mendapatkan 

pasangan primer untuk dapat menggandakan gen 

target E1-E2 secara utuh. Hasil yang didapatkan 

adalah sebagai berikut, sekuen konsensus gen E1-E2 

memiliki panjang 1672 pb. Terdapat 10 pasang 

primer yang didapatkan dengan primer BLAST, 

memiliki daerah target masing-masing. Posisi 

pasangan primer E1-E2 dapat dilihat pada Gambar 

15. 

 
Gambar 15 

Posisi relatif pasangan-pasangan primer terhadap 

gen E1-E2 

 

Kesepuluh pasang primer ini rata-rata 

memiliki suhu Tm antara 55-60℃. Detil sekuen, 

posisi relatif primer, suhu Tm dan karakteristik lain 

dapat dilihat pada Tabel 2. 

 

Tabel 2 

Detil karakteristik pasangan-pasangan primer 

terhadap gen E1 dan E2 

 
 

Pasangan-pasangan primer ini kemudian 

mengalami perbandingan kembali (Re-BLAST) 

untuk mengetahui kecocokan primer dengan yang 

dimaksud serta untuk melihat apakah primer-primer 

ini dapa tmengenali sekuen dari gen-gen lain (tidak 

spesifik). Apabila primer-primer ini tidak dapat 

secara spesifik mengenali gen E1 dan E2, maka 

sebaiknya tidak digunakan. Hal ini dikarenakan 

primer tadi akan mengenali gen lain dan 

menghasilkan perbanyakan gen yang tidak 

diinginkan. Hasil Re-BLAST dapat dilihat pada 

Tabel 3. 

 

Tabel 3 

Hasil Re-BLAST Pasangan-pasangan Primer yang 

BerhasilDidapatkan 
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Semua pasangan primer yang didapatkan bisa dipilih 

untuk perbanyakan gen E1-E2, namun apabila 

dilihat kembali pada karakteristik yang dimiliki, 

maka pasangan primer 1, 3, 7 dan 9 akan dipilih 

untuk proses perbanyakan gen. Pasangan primer ini 

dipilih dikarenakan posisi relatifnya yang saling 

berdekatan dan tumpang tindih untuk dapat 

digunakan dalam perbanyakan gen E1-E2 secara 

utuh. Selain itu primer-primer ini juga sedikit sekali 

memiliki sekuen yang komplemen terhadap dirinya 

sendiri pada daerah 3’. Hal ini penting karena primer 

tidak boleh terlalu banyak memiliki situs 

komplemen dengan dirinya sendiri yang dapat 

mengganggu proses penempelan primer ke gen 

target. Hasil akhirnya adalah tidak banyaknya gen 

target yang terduplikasi. 

 

Kesimpulan  
Sesuai dengan tujuan penelitian kali ini, 

maka dari penelitian ini berhasil didapatkan sekuen 

konsensus gen E1-E2 yang berasal dari genotipe 1, 

2, 3 dan 6 yang memiliki panjang 1672 pb. Sekuen 

ini menjadi dasar untuk desain pasangan primer dan 

10 primer diperoleh. X sekuen primer telah 

dikonfirmasi menggunakan BLAST dan X sekuen 

primer memiliki tingkat homologi tinggai (> 90%). 

Hasil penelitian ini dapat dijadikan dasar dalam 

penelitian lebih lanjut, baik jangka pendek maupun 

panjang. Untuk jangka pendek akan digunakan 

dalam proses pengujian sekuen pasangan primer 

yang berhasil didapatkan. 
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