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ABSTRAK

Sekuen nukleotida bagian hipervariabel dari VP2 virus Gumboro/Infectious Bursal Disease (IBD)
asal Bali dan daerah lain di Indonesia dibandingkan dengan virus IBD standard virulent (sv) dan very
virulent (vv) manca negara yang dapat diakses pada GeneBank. Pembandingan dilakukan dengan
menggunakan ‘program penjajaran sekuens bertingkat’ dengan piranti lunak ClustalW (Mega 3.1). Pohon
filogenetik dikontruksi dengan cara ‘Neighbor-Joining’ dan diuji dengan Bootstrap. Hasil analisis
menunjukkan bahwa virus IBD secara genetik dapat dikelompokkan dalam dua kelompok (cluster) besar,
yaitu kelompok virus IBD Amerika-Eropa dan Australia. Kelompok IBD Amerika-Eropa selanjutnya
terbagi lagi dalam dua sub-kelompok, yaitu sub-kelompok IBD-klasik dan sub-kelompok vv-IBD. IBD-
klasik direpresentasikan oleh isolat STC, Cu-1, Variant A, F52-70, dan PBG98. Dua isolat asal Bali dan
sebagian besar virus IBD Indonesia lainnya berada dalam sub-kelompok vv-IBD, bersama-sama dengan
virus IBD yang dilaporkan sebagai isolat yang sangat virulen. Satu isolat asal Indonesia — yaitu Indo 13
— berada dalam sub-kelompok IBD-klasik, dan sangat dekat dengan virus klasik Amerika, STC.

Kata-kata kunci : sekuen nukleotida, hipervariabel protein, virus gumboro.

ABSTRACT

Nucleotide sequence of hypervariable fragment of VP2 of infectious bursal disease virus (IBDV)
isolated in Bali and Indonesia were compared to standard virulent (svIBDV’s) and very virulent (vvIBDV’s)
viruses accessed in GeneBank. The comparation were done using the multiple sequence alignment program
of Mega 3.1. The sequence were aligned by the ClustalW Method (Mega 3.1), that is grouping the sequences
into clusters by examining the distance between all pairs. The sequences were aligned pair wise, then as
groups. Phylogenetic tree were constructed using Neighbor-Joining and Bootstrap-tested. The analysis
showed that IBDV can be clustered into 2 major groups, i.e. America-Europe and Australia clusters. The
America-Europe cluster is further divided into two sub-clusters, i.e. classic IBD and vv-IBD. Classic-IBD is
represented by standard STC, Cu-1, Variant A, F52-70, and PBG98 viruses. Two IBDV’s isolated in Bali
and the most of other Indonesian isolates belong to sub-cluster vv-IBD and share a common cluster with
IBDV that were recently reported as very virulent strains. One exceptional isolate is Indo 13, which is
groupped into classic IBD, and closely related to classical American standard virus, STC.

Keywords : nucleotide sequence, hypervariable fragment, IBDV.

PENDAHULUAN Munculnya virus varian serta galur sangat

virulen (very virulent/vv) dianggap bertanggung-

Virus infectious bursal disease (IBD) jawab pada berbagai kasus wabah pada

merupakan agen penyebab penyakit yang peternakan unggas yang telah mendapat

dikenal sebagai Gumboro. Sekalipun telah vaksinasi secara rutin (Brown et al. 1994;
dikenal sejak lebih dari 40 tahun yang lalu, Yamaguchi et al. 1996)

penyakit ini tetap sebagai ancaman penting bagi Informasi genetik dari beberapa isolat

industri peternakan ayam (Mueller. 2003). gumboro asal Bali (Mahardika 2005a; 2005b)
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dan daerah lain di Indonesia (Rudd et al. 2002;
Parede et al. 2003) telah dipublikasi dan
mengindikasikan bahwa vvIBD juga tersebar di
Indonesia. Hubungan filogenetik antara virus
IBD asal Bali dengan virus dari berbagai belahan
dunia menarik untuk dicermati. Hasil analisis
ini dapat membantu pemilahan galur virus IBD
vaksin yang hendak digunakan di Indonesia.

METODE PENELITIAN

Sekuen nukleotida fragmen VP2 dari dua
isolat virus IBD asal Bali Kar97 dan Neg98 yang
dipublikasikan (Mahardika 2005a; 2005b)
dibandingkan dengan berbagai virus IBD dari
Indonesia (Rudd dkk. 2002; Parede et al. 2003)
dan berbagai negara yang dapat diakses pada
GeneBank dengan ClusthalW Method dengan
memperhatikan jarak genetik dari pasangan-
pasangan sekuen menggunakan piranti lunak
Mega 3.1 (Kumar et al. 2004). Masing-masing
sekuen dijajarkan dengan metode “ClustalW”
dengan mengelompokkan sekuen menjadi sub-
kelompok dan selanjutnya kelompok besar,
dengan menghitung jarak antar sekuen secara
berpasangan. ClustalW merupakan program
penyepadanan sekuen DNA atau protein umum.
Program ini menghitung kesepadanan terbaik
dari sekuens tertentu dan mengelompokkannya
sehingga kesamaan dan perbedaanya dapat
diketahui (http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw).
Negara asal dan Accession Number virus-virus
tersebut ditampilkan pada Tabel 1. Isolat asal
Bali Kar97 dan Neg98 juga telah didaftarkan di
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GeneBank dengan kode akses (Acc. No.
EU714287 dan EU714288).

HASIL DAN PEMBAHASAN

Pohon filogenetik (phylogenetic tree) dari
representatif virus IBD dari berbagai negara —
yang digolongkan sebagai virus IBD virulen
klasik dan vvIBD — serta dua isolat asal Bali
(Kar97 dan Neg98) serta daerah lain di Indonesia
dipresentasikan pada Gambar 1. Jarak genetik
(genetic distance) antar virus-virus yang
dianalisis dapat diduga dengan panjang cabang/
ranting horisontal pohon filogenetik tersebut,
sesuai dengan skala yang ditampilkan.

Hasil tersebut menunjukkan virus IBD
secara genetik dapat dikelompokkan dalam dua
kelompok (cluster) besar, yaitu kelompok virus
IBD Amerika-Eropa dan Australia. Kelompok
IBD Amerika-Eropa selanjutnya terbagi lagi
dalam dua sub-kelompok, yaitu sub-kelompok
IBD-klasik dan sub-kelompok vv-IBD. IBD-
klasik direpresentasikan oleh isolat STC, Cu-1,
Variant A, F52-70, dan PBG98. Dua isolat asal
Bali dan sebagian besar virus IBD Indonesia
lainnya berada dalam satu sub-kelompok vv-
IBD, bersama-sama dengan virus IBD yang
dilaporkan sebagai isolat yang sangat virulen.
Satu isolat asal Indonesia — yaitu Indo 13 —
berada dalam sub-kelompok IBD-klasik, dan
sangat dekat dengan virus klasik Amerika,
STC.

Hasil analisis ini menarik dicermati lebih
lanjut. Virus IBD asal Indonesia yang dipelajari

Tabel 1. Nomor akses (Accession Number) sekuens ¢cDNA dan asam amino virus IBD pada
GeneBank yang dibandingkan dengan isolat asal Bali

Virus Asal Virus GeneBank Acc. No. Acuan

F52-70 Inggris D00869 Bayliss et al. (1990)

Cu-1 Jerman D00867 Bayliss et al. (1990)

PBG98 Inggris D00868 Bayliss et al. (1990)

STC Amerika Serikat  D00499 Kibenge et al. (1990)
Variant A  Amerika Serikat  M64285 Lana et al. (1992)

002-73 Australia X03993 Hudson et al. (1986)

UK661 Inggris X92760 Brown et al. (1994)

849VB Belgia X95883 Van den Berg et al. (1994)
N9 Nigeria AF159211 Zierrenberg et al. (2000)
01-94 Australia AF148073 Sapats dan Ignjatovic (2000)
OKYM Jepang D49706 Yamaguchi et al. (1997)
HK46 Hongkong AF092943 Lim et al. (1999)

KSH Korea Selatan AF165151 Kwon et al. (2000)

HZ96 Hongkong AF121256 Yuetal. (1999)

91168 Perancis Y14957 Etarradosi et al. (1998)

Indo 1-17 Indonesia AF508738-AF508753 Rudd et al. (2002); Parede et al. (2003)
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Gambar 1.

“Pohon Filogenetik” (phylogenetic tree) hasil analisis Neighbour-Joining dan Uji Filogeni
Bootstrap Berbagai Isolat virus IBD. Dua isolat virus IBD Bali (Kar97 & Neg98, ditandai
dengan bola hitam), dan berbagai virus IBD dari daerah lain di Indonesia serta berbagai
negara di dunia berdasarkan sekuens nukleotida daerah hipervariabel VP2. Negara asal dan
accession number masing-masing virus seperti pada Materi dan Metode. Panjang dari setiap
pasangan dari cabang-cabang diatas menunjukkan jarak antara masing-masing pasangan.
Skala dibawah pohon menunjukkan ukuran jarak antar sekuens. Angka pada pohon
menunjukkan nilai bootstrap masing-masing cabang/ranting. Cabang/ranting virus asal
Indonesia ditandai dengan garis tebal.

dalam penelitian ini ternyata secara genetik
sangat dekat dengan sebagian besar isolat-isolat
baru yang disebut-sebut sebagai vvIBD. Virus-
virus tersebut membentuk satu kelompok
genetik dan tampaknya berasal dari satu virus
asal. Kenyataan ini mendukung spekulasi
bahwa wabah-wabah IBD baru yang dilaporkan
akhir dekade 1990-an dari Eropa, Afrika, dan
Asia berasal dari galur-galur virus IBD yang
berhubungan satu sama lainnya (Zierrenberg
et al. 2000).

Virus-virus tersebut diisolasi pada waktu
yang hampir bersamaan, yaitu paruh kedua
dekade 1990-an. ‘Gelombang’ munculnya vvIBD
di Eropa, Afrika, dan Asia ini tampaknya berasal
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dari satu virus asal yang sama. Isolat-isolat
tersebut, secara genetik berjarak cukup
signifikan dengan virus IBD Australia.
Seperti diketahui, penularan virus IBD
umumnya terjadi melalui kontak unggas (ayam)
domestik (Lukert dan Hitchner 1984), sementara
tidak pernah dilaporkan berhubungan dengan
hewan lain maupun burung liar. Karenanya,
mata rantai produk-produk biologis untuk
unggas dan/atau bahan-bahan asal unggas
antar Eropa, Afrika, dan Asia tampaknya
bertanggung-jawab dalam penyebaran vvIBD
tersebut, termasuk ke Indonesia dan Bali.
Untuk kepentingan pengembangan vaksin,
hasil ini menunjukkan bahwa virus-virus IBD
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yang bersirkulasi di Indonesia sangat beragam.
Sebagian besar isolat memang berada dalam satu
ranting yang sama sub-klaster vvIBD. Virus-
virus dalam ranting khusus virus Indonesia ini
tampaknya berevolusi dari satu vvIBD asal yang
sama. Akan tetapi, beberapa isolat berada dalam
ranting yang berbeda dengan kelompok besar
itu, sekalipun masih dalam klaster vvIBD. Satu
isolat bahkan berada dalam sub-klaster IBD-
klasik, dan secara genetik sangat dengan virus
standar Amerika STC. Fakta ini tampaknya
terjadi akibat introduksi berulang virus IBD ke
Indonesia.

Keragaman genetik itu dapat mempunyai
implikasi yang besar dalam keberhasilan
pencegahan kematian dan kerugian ekonomi
akibat IBD. Karena itu, berbagai isolat
Indonesia perlu dikarakterisasi secara imunologi
untuk mengetahui potensi bibit vaksin yang
dipasarkan dalam menghasilkan proteksi silang
yang sempurna pada tantangan oleh isolat
lapang.

SIMPULAN

Dua isolat asal Bali dan sebagian besar virus
gumboro/IBD Indonesia lainnya berada dalam
satu sub-kelompok dengan virus IBD yang
dilaporkan sebagai isolat yang sangat virulen
(very virulent (vv) IBD). Satu isolat asal Indonesia
—yaitu Indo 13 — berada dalam sub-kelompok
IBD-klasik, dan sangat dekat dengan virus
klasik Amerika, STC.

SARAN

Berbagai isolat virus gumboro/IBD Indonesia
perlu dikarakterisasi secara imunologi untuk
mengetahui potensi bibit vaksin yang
dipasarkan dalam menghasilkan proteksi silang
yang sempurna pada tantangan isolat lapang.
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