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ABSTRAK

Identifikasi Pola Kasus COVID-19 di Daerah Istimewa
Yogyakarta (DI1Y) berbasis Studi In Silico

ARIMATEA ARUAINI

Daerah Istimewa Yogyakarta (D1Y) atau Yogyakarta merupakan salah satu provinsi
di Indonesia yang terdampak pandemi COVID-19. Analisis in silico terhadap 70
sekuens whole genome SARS-CoV-2 di DIY dilakukan untuk mempelajari pola
kasus COVID-19 di Yogyakarta. Data diperoleh dari database GISAID EpiCoV
dengan waktu koleksi sampel dari Maret 2020 hingga Juni 2021. Pendekatan serupa
juga dilakukan untuk 58 sekuens dari data Jakarta pada waktu koleksi sampel yang
sama. Pohon filogenetik dari data Yogyakarta menunjukkan bahwa sampel SARS-
CoV-2 yang dikoleksi pada waktu yang berdekatan akan membentuk klaster yang
sama, sedangkan data di Jakarta menghasilkan klaster dengan waktu koleksi sampel
yang tidak berdekatan. Data di Yogyakarta juga menunjukkan pengelompokan
varian delta pada Juni 2021. Bersamaan dengan hal tersebut, terjadi peningkatan
jumlah kasus COVID-19 harian di Yogyakarta. Pohon filogenetik yang dibentuk
dari data varian delta di Indonesia menunjukkan bahwa varian delta yang ditemukan
di Yogyakarta membentuk satu klaster dengan varian delta yang ditemukan di
Provinsi Nusa Tenggara Timur (NTT). Melalui penelitian ini, diketahui bahwa
sebagian besar kasus COVID-19 di Yogyakarta merupakan kasus transmisi lokal,
sedangkan kasus Jakarta sebagian besar merupakan kasus luar daerah. Kenaikan
jumlah kasus harian di Yogyakarta diduga disebabkan oleh dominasi varian delta
di Yogyakarta. Varian delta di Yogyakarta diketahui memiliki kekerabatan genetik
dengan varian delta yang ditemukan di NTT meskipun secara geografis kedua
provinsi tersebut berjauhan.

Kata kunci: Studi in silico, COVID-19, Daerah Istimewa Yogyakarta, varian
Delta, SARS-CoV-2, whole genome sequencing



ABSTRACT

The Identification of COVID-19 Cases Pattern in Daerah
Istimewa Yogyakarta (DIY) based on In Silico Study

ARIMATEA ARUAINI

Daerah Istimewa Yogyakarta (DIY, Yogyakarta Special Region) is one of the
provinces in Indonesia which has been affected by Coronavirus Disease 2019
(COVID-19) pandemic. To study the COVID-19 cases that were occurred in DIY ,
simply called Yogyakarta, this paper conducted the in silico analysis of 70 publicly
available SARS-CoV-2 whole genome sequences of Yogyakarta samples obtained
from GISAID that were collected between March 2020 until June 2021. A similar
approach was also done for 58 sequences from Jakarta samples at the same time
frame. The resulting phylogenetic tree of Yogyakarta tells us the samples that were
collected at a close time frame are forming one cluster, while Jakarta samples show
clusters consisting of samples that were collected at different time frames.
Interestingly, the Yogyakarta data also shows the clustering of the delta variants in
June 2021 while more confirmed cases are reported at the same time. The
phylogenetic tree of delta variants found in Indonesia tells us that the delta variant
found in Yogyakarta has a close genetic relationship with the delta variant found in
Nusa Tenggara Timur (NTT). In conclusion, COVID-19 cases that happened in
Yogyakarta are mostly locally transmitted cases, while Jakarta shows a larger
number of imported cases. It is also known that the increase of COVID-19 cases in
Yogyakarta is caused by delta variants that are also found to have a close genetic
relationship with the delta variant found in NTT despite their far geographical
location.

Keyword: In silico study, COVID-19, Daerah Istimewa Yogyakarta, Delta
variant, SARS-CoV-2, whole genome sequencing



BAB |
PENDAHULUAN

1.1. Latar Belakang

Virus SARS-CoV-2 dilaporkan pertama kali pada bulan Desember 2019
di China dan selanjutnya menyebar ke seluruh dunia (Wu et al., 2020). World
Health Organization (WHO) memberi nama penyakit yang disebabkan oleh
virus ini sebagai Coronavirus disease 2019 (COVID-19) dan mendeklarasikan
penyakit ini sebagai pandemi yang harus menjadi perhatian seluruh negara di
dunia (WHO, 2020). Indonesia melaporkan kasus COVID-19 pertama pada
tanggal 2 Maret 2020. Setelah hampir 2 tahun pandemi ini berlangsung, kasus
COVID-19 yang berhasil dikonfirmasi Indonesia pada 14 Januari 2022
mencapai 4.268.890 kasus dengan 0,2% merupakan kasus aktif, 96,5% sudah
dinyatakan sembuh, dan 3,4% mengalami kematian. Provinsi DIY atau
Yogyakarta menduduki urutan keenam dari 34 provinsi yang terdampak virus
ini dengan total kasus sebanyak 157.059 dengan 104 kasus (0,07%) adalah
kasus aktif dan sisanya adalah kasus yang dinyatakan sembuh (96,58%) dan
meninggal (3,36%) (Satuan Tugas Penanganan COVID-19 Indonesia, 2021).

Virus SARS-CoV-2 dapat beradaptasi pada perubahan lingkungan dengan
cara bermutasi seperti karakter virus RNA (ribonucleic acid) pada umumnya
(Adachi, 2020). Mutasi ini menyebabkan munculnya berbagai varian yang
dapat mempengaruhi karakteristik SARS-CoV-2 baik secara klinis maupun
epidemiologis. Varian yang muncul dapat meningkatkan laju transmisi,
menambah kemungkinan reinfeksi, serta meningkatkan kemampuan virus
dalam menghindari antibodi hasil vaksinasi alami maupun disengaja (Tao et
al., 2021).

Salah satu varian yang pernah mendominasi dunia adalah varian yang
memiliki mutasi D614G pada protein spike. Asam amino pada lokasi 614 yang

awalnya merupakan asam aspartat bermutasi menjadi asam amino glisin.



Perubahan asam amino tersebut dilaporkan dapat menyebabkan nilai CT (cycle
treshold) lebih rendah yang mengindikasikan tingginya jumlah virus yang ada
di dalam tubuh walaupun tidak ditemukan peningkatan tingkat keparahan
(Korber et al., 2020). SARS-CoV-2 dengan mutasi ini dapat menginfeksi
manusia secara lebih efisien dan menyebabkan jumlah virus yang lebih banyak
jika dibandingkan dengan virus SARS-CoV-2 yang pertama kali ditemukan di
Wuhan, China (Korber et al., 2020; Zhang et al., 2020). Gunadi et al. (2020)
mendeteksi mutasi jenis ini pada 3 dari 4 sampel yang diambil dari Jawa
Tengah dan Yogyakarta pada bulan September 2020. Nidom et al. (2020) juga
melaporkan bahwa mutasi D614G ini sudah ditemukan sejak awal virus SARS-
CoV-2 masuk ke Indonesia pada Maret 2020.

WHO mengembangkan sistem klasifikasi untuk varian SARS-CoV-2 agar
mudah untuk dilakukan tindakan berdasarkan prioritas. Hingga saat ini, WHO
mendeklarasikan 5 varian yang termasuk ke dalam Variant of Concern (VOC),
yaitu varian alpha, beta, gamma, delta, dan omicron. Varian-varian ini
diklasifikasikan sebagai VOC karena kemampuan transmisi cepat, gejala yang
lebih parah, serta penurunan efektivitas dari vaksinasi dan protokol kesehatan
yang dilakukan oleh masyarakat (WHO, 2021). Varian delta pernah
menyebabkan krisis di Indonesia, tepat setelah 2 bulan India mengalami hal
yang sama. Kasus COVID-19 meningkat dengan tajam dan menimbulkan
banyak korban jiwa, termasuk lebih dari 400 dokter yang berperan sebagai
tenaga medis. Kematian 33 orang dari 63 pasien di salah satu rumah sakit di
Yogyakarta disebabkan oleh suplai oksigen yang habis (Dyer, 2021). Varian
delta terus bertambah dan mendominasi kasus COVID-19 yang ditemukan di
Indonesia dengan jumlah 7.545 data (60,76%) dari 12.418 sampel yang
dianalisis sekuensnya hingga 14 Januari 2022 (Global Initiative on Sharing
Avian Influenza Data (GISAID) EpiCoV, 2021).

Tingginya laju evolusi virus SARS-CoV-2 disebabkan oleh infeksi dalam
Klaster yang terjadi di tengah-tengah masyarakat. Klaster ini dapat berupa
Klaster keluarga, klaster komunitas, infeksi nosokomial, gathering, klaster

dalam kendaraan, pusat perbelanjaan, konferensi, parawisata dan kegiatan



keagamaan (Liu et al., 2020a). Rekombinasi dapat terjadi antar varian yang
timbul seperti yang telah dilaporkan di Inggris, yaitu varian alpha yang
memiliki mutasi dari varian non-alpha yang timbul pada waktu bersamaan.
Mutasi tersebut diduga berpindah dari varian non-alpha ke varian alpha karena
kasus kedua varian tersebut terjadi pada waktu yang bersamaan dan
mengindikasikan adanya transmisi lokal (Jackson et al., 2021). Pasien
COVID-19 yang memiliki riwayat imunosupresi juga dilaporkan mampu
menghasilkan varian baru yang lebih mudah menular dan patogenik serta
menimbulkan implikasi terhadap kesehatan masyarakat (Corey et al., 2021).

Mutasi suatu virus menimbulkan adanya variasi interaksi antara virus dan
inang sehingga perlu upaya analisis pola mutasi virus tersebut (Adachi, 2020;
Ibrahim et al.,, 2018). Berbagai keterbatasan ditemukan saat mencoba
menganalisis virus secara in vitro. Beberapa jenis virus tidak mampu
melakukan replikasi di dalam sel yang dikulturkan secara in vitro. Hal ini
menyulitkan dalam menganalisis interaksi virus dan inang di laboratorium
(Adachi, 2020). Salah satu solusi yang dapat diterapkan untuk menganalisis
virus adalah studi in silico berbasis komputasi dengan memanfaatkan
bioinformatika sebagai alat pengolah data. Bioinformatika merupakan alat
untuk menyimpan, mengorganisasi, menganalisa, memberi arti, serta
memvisualisasikan informasi yang berkaitan dengan ilmu biologi, termasuk di
dalamnya adalah informasi mengenai virus (Diniz & Canduri, 2017).
Bioinformatika dapat menjadi salah satu solusi terhadap berbagai kesulitan
yang dihadapi saat melakukan penelitian mengenai virus, khususnya di masa
pandemi COVID-19 ini. Berbagai karakteristik virus dapat dianalisis secara in
silico tanpa kontak langsung dengan virus tersebut (Adachi, 2020; Frangois &
Pybus, 2020; Ibrahim et al., 2018).

Studi in silico dilakukan dengan menggunakan data yang berasal dari
whole genome sequences (WGS) yang dapat membaca keseluruhan genom
virus secara utuh. Indonesia mencoba untuk meningkatkan fasilitas WGS di
berbagai pusat penelitian seperti laboratorium pemerintah, universitas, rumah

sakit, serta badan swasta. Hingga saat ini, terhitung total 20 laboratorium yang



1.2.

1.3.

dapat melakukan WGS (CNN Indonesia, 2021). Kebijakan ini dilakukan untuk

dapat mendeteksi varian-varian yang bersirkulasi di Indonesia secara cepat dan

mengambil tindakan cepat tanggap untuk mengatasinya. Walaupun sudah

banyak data sekuens SARS-CoV-2 dari kasus COVID-19 yang terjadi di

Indonesia, analisis secara komprehensif pada suatu wilayah di Indonesia belum

banyak dilakukan. Hingga saat ini, baru terdapat 1 penelitian yang

menganalisis genom SARS-CoV-2 yang dikoleksi dari kasus yang terjadi di

Jawa Barat (Fibriani et al., 2021). Ini menunjukkan bahwa data sekuens SARS-

CoV-2 yang ada di Indonesia perlu lebih banyak dieksplor dan dimanfaatkan.

Penelitian ini melakukan studi in silico pada genom SARS-CoV-2 yang

ditemukan di Yogyakarta untuk meningkatkan pemahaman dan kepedulian

terhadap pentingnya mengetahui dan memahami virus SARS-CoV-2 di suatu
daerah tertentu.

Rumusan Masalah

Berdasarkan latar belakang yang telah dipaparkan, masalah yang dapat
dirumuskan adalah perlu dilakukan analisis bioinformatika untuk memahami
variasi SARS-CoV-2 di Yogyakarta sehingga pola kasus COVID-19 yang
terjadi di Yogyakarta dapat diidentifikasi.

Tujuan Penelitian

Berdasarkan masalah yang telah dirumuskan, tujuan dari penelitian yang
dilakukan adalah sebagai berikut:

1. Mengetahui pola kasus COVID-19 yang terjadi di Yogyakarta dan
membandingkannya dengan kasus yang terjadi di Jakarta berdasarkan
variasi SARS-CoV-2 di masing-masing provinsi

2. Mengetahui dampak variasi SARS-CoV-2 terhadap jumlah kasus COVID-
19 di Yogyakarta

3. Mengetahui pentingnya WGS dan analisis bioinformatika dalam
menghadapi pandemi COVID-19



1.4. Manfaat Penelitian
Melalui penelitian yang dilakukan, manfaat yang dapat diperoleh bagi
pengembangan ilmu dan teknologi serta masyarakat adalah sebagai berikut:
1. Memberikan informasi terkait variasi SARS-CoV-2 terhadap pola kasus
COVID-19 yang ditemukan di Yogyakarta
2. Memberikan kesadaran terhadap pentingnya WGS dan analisis

bioinformatika dalam menghadapi pandemi COVID-19



5.1.

5.2.

BAB V

KESIMPULAN DAN SARAN

Kesimpulan
Data SARS-CoV-2 di Yogyakarta pada Maret 2020 hingga Juni 2021
menunjukkan transmisi lokal terjadi di sebagian besar kasus yang terjadi di
Yogyakarta. Sebuah Kklaster varian delta juga dideteksi dan diduga sebagai
penyebab peningkatan kasus COVID-19 di Yogyakarta. Varian delta yang
ditemukan di Yogyakarta diketahui memiliki kekerabatan genetik dengan
varian delta yang terdeteksi di NTT. Peningkatan upaya analisis berbasis in
silico terhadap virus SARS-CoV-2 perlu dilakukan agar pola kasus COVID-
19 dapat diidentifikasi dan varian baru akan lebih cepat dideteksi sehingga
pandemi dapat segera ditanggulangi.
Saran
Saran yang dapat diberikan setelah melakukan penelitian ini adalah
sebagai berikut.
1. Penelitian lanjutan perlu dilakukan terhadap data genom SARS-CoV-2
yang baru dimasukkan per tanggal setelah penelitian ini dilakukan.
2. Penambahan data perlu dilakukan untuk memperkuat dugaan penelitian,
misalnya data kronologis pasien atau data klinis pasien.
3. Penggunaan berbagai alat dan algoritma bioinformatika dan
perbandingannya agar hasil yang didapatkan lebih akurat.

4. Penggunaan data kuantitatif sehingga analisis statistik dapat dilakukan.
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