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SARS-CoV-2
• SARS-CoV-2 merupakan virus dengan panjang ~30kb positive-sense 

single strand RNA yang berada dalam genus Betacoronavirus yang 
menyebabkan penyakit COVID-19

• SARS-CoV 2 tersusun atas empat protein stuktural, yaitu Spike, 
Envelope, Membran dan Nucleocapsid

https://www.viprbrc.org/brc/home.spg?decorator=corona_ncov



Mekanisme cell entry SARS-CoV-2



Varian SARS-CoV-2
• Varian SARS-CoV-2 dapat

diklasifikasikan menjadi:
• Variants of interest (VOI) 
à Epsilon, Zeta, Eta, 
Theta, Iota, Kappa, 
Lambda, Mu
• Variants of Concern (VOC) 
à Alpha (B.1.1.7), Beta 
(B.1.351), Gamma (P1), 
Delta (B.1.617.2 + AY.xx), 
Omicron (B.1, B.1.1, B.2)

https://www.epicov.org/epi3/frontend#lightbox-352698812
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/



Whole Genome Sequencing



Sekuensing genom

• Sekuensing genom adalah suatu metode laboratorium yang 
digunakan untuk menentukan susunan genetik (urutan basa
nukelotida) dari organisme atau tipe sel tertentu. Metode ini dapat
digunakan untuk menemukan adanya varian/mutasi pada genom.
• Whole Genome Sequencing à dilakukan pada keseluruhan genom

organisme



Alur kerja analisis WGS SARS-CoV-2

Ekstraksi RNA

•Sample swab 
orofaring à
PCR positif (Ct 
< 25)

Konversi RNA à
cDNA

•RNA dengan
kemurnian
1.80-2.00

Library 
preparation

•Menggunakan
kit COVIDSeq
Illumina

Sequencing

•Illumina MiSeq

Analisis
Bioinformatika

•QC file fastq
•Sekuen WGS 

SARS-CoV-2
•Anotasi

lineage 



Evolusi Clade SARS-CoV-2 pada tahun 2020

https://www.epicov.org/epi3/frontend#12b8db



Distribusi Varian SARS-CoV-2

https://www.epicov.org/epi3/frontend#12b8db



Distribusi lineage varian Omicron

https://www.epicov.org/epi3/frontend#12b8db



Analisis WGS di FKUI

https://www.epicov.org/epi3/frontend#34365a





Analisis pengaruh mutasi pada 
protein Spike SARS-CoV-2 
terhadap hACE2



Kasus COVID-19 di Indonesia

https://covid19.go.id/peta-sebaran

B.1.466.2
B.1.470

AY.23
AY.24

BA.1
BA.1.1
BA.2



B.1.466.2
• Pada spike protein varian

B.1.466.2, terjadi perubahan
asam amino N439K, D614G, 
P681R



B.1.470
• Pada spike protein varian

B.1.4670, terjadi perubahan
asam amino D614G



AY.23
• Pada spike protein varian AY.23, 

terjadi perubahan asam amino 
T19R, E156G, F157del, R158del,
L452R, T478K, D614G, P681R,
D950N



AY.24
• Pada spike protein varian AY.24, 

terjadi perubahan asam amino 
T19R, 
G142D, E156G, F157del, R158del
A222V, L452R, T478K, D614G,
P681R, D950N



BA.1
• Pada spike protein varian BA.1, 

terjadi perubahan asam amino 
A67V, H69del, V70del, 
T95I, G142D, V143del, Y144del,
Y145del, N211del, 
L212I, ins214EPE, G339D, K417N,
G446S, S477N, T478K, E484A,
Q493R, G496S, Q498R, 
N501Y, Y505H, T547K, D614G,
H655Y, N679K, P681H, N764K,
D796Y, N856K, 
Q954H, N969K, L981F



BA.1.1
• Pada spike protein varian BA.1.1, 

terjadi perubahan asam amino 
A67V, H69del, V70del, T95I, G142
D, V143del, Y144del, 
Y145del, G181V, 
N211del, L212I, ins214EPE, 
G339D, R346K, S371L, S373P, S37
5F, K417N, N440K, G446S,S477N,
T478K, E484A, Q493R, G496S, 
Q498R, N501Y, Y505H, T547K,
D614G, H655Y, N679K, 
P681H, N764K, D796Y, N856K,
Q954H, N969K, L981F



BA.2
• Pada spike protein varian BA.2, 

terjadi perubahan asam amino 
T19I, L24del, P25del, P26del,
A27S, G142D, V213G, G339D,    
S371F, S373P, S375F, R408S, 
K417N, N440K, S477N, T478K,
E484A, Q493R, Q498R, N501Y,  
Y505H, D614G, H655Y, 
N679K, P681H, N764K, D796Y, 
Q954H, N969K





Perbandingan RBD Spike varian Delta dengan Omicron

J Med Virol. 2022;94:1641–1649.



Perbandingan RBD Spike 
varian Delta dengan
Omicron

J Med Virol. 2022;94:1641–1649.

• Hasil docking antara hACE2 
dengan Receptor Binding 
Protein (RBD) Spike: A. Wild-
type; B. Delta, C. Omicron 
(B.1.1) menunjukkan:
RBD Omicron memiliki afinitas
ikatan paling tinggi terhadap
hACE2 dibandingkan dengan
wild-type dan varian Delta à
ikatan RBD Omicron dengan
hACE2 lebih stabil



Perbandingan RBD Spike 
varian Delta dengan
Omicron

J Med Virol. 2022;94:1641–1649.

• Lebih baiknya afinitas
ikatan RBD Omicron 
disebabkan oleh 
kontribusi asam amino: 
Q493R, N501Y, S371L, 
S373P, S375F, Q498R, dan 
T478





Perbandingan RBD Spike subvarian Omicron

bioRxiv preprint doi: https://doi.org/10.1101/2022.02.11.480029 



bioRxiv preprint doi: https://doi.org/10.1101/2022.02.11.480029 

• Berikut merupakan perbandingan protein surface antara hACE2, wild-type 
SARS-CoV-2, dan varian BA.1, BA.1.1, dan BA.2
• Protein surface menunjukkan potensi elektrostatik dari masingmasing protein, 

dengan skala -5 kT/e (merah) hingga +5 kT/e (biru)
• hACE2 menunjukkan potensi elektronegatif, sedangkan pada varian omicron 

menunjukkan peningkatan elektropositif dibandingkan dengan wild-type



bioRxiv preprint doi: https://doi.org/10.1101/2022.02.10.480009 



bioRxiv preprint doi: https://doi.org/10.1101/2022.02.11.480029 

• Berdasarkan hasil docking antara hACE2 dengan RBD, pada varian BA.1, 
BA.1.1, dan BA.2 menunjukkan adanya peningkatan afinitas ikatan
dibandingkan dengan wild-type.
• BA.2 menunjukkan afinitas ikatan tertinggi diantara subvarian Omicron.



Summary

• Berdasarkan hasil docking, RBD Omicron memiliki afinitas ikatan
paling tinggi terhadap hACE2 dibandingkan dengan wild-type dan 
varian Delta
• BA.2 menunjukkan afinitas ikatan tertinggi dan paling elektropositif

diantara subvarian Omicron (BA.1 dan BA.1.1)
• Peningkatan afinitas ikatan dan perubahan elektrostatik RBD Spike 

SARS-CoV-2 wild type dengan varian delta dan omicron terhadap
hACE2, memungkinkan terjadinya peningkatan masuknya virus 
kedalam sel host (manusia).
• Hasil analisis dilakukan dengan metode in silico, sehingga tetap

dibutuhkan pembuktian lebih lanjut




