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ABSTRACT

Bats are the natural reservoir and host for most human and animal viruses. There are more than
1,200 species of bats that have been identified, 20% or 239 species of which are spread across Indonesia.
The high diversity in bats with the presence of various cell types and receptors has the potential to cause
bats to become a source of transmission for various types of viruses, especially type-A influenza virus.
Early detection of type-A influenza virus in bats is necessary considering the global distribution, species
diversity and high population density of bats in Indonesia. and potential spread to other species. In this
study, a total of 101 bat rectal swabs were collected from Cianjur Regency, West Java. Identification
of bat species was carried out based on morphological and morphometric characteristics. From the
identification results, four bat species were obtained, namely Rousettus amplexicaudatus Rhinolophus
sp., Hipposideros sp. and Miniopterus sp. Influenza virus type-A was detected by reverse transcriptase-
polymerase chain reaction (RT-PCR) based on the matrix gene. Of the 56 R. amplexicaudatus swabs
rectal samples, 21 (37.5%) were positive for the matrix gene of influenza virus type-A. Of the 21 positive
samples of type-A influenza, all of these samples were negative for the HSN1 influenza A virus subtyping
test. Early detection of this virus is expected to minimize its destructive impact on global health by
implementing control measures.
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ABSTRAK

Kelelawar adalah reservoir dan inang alami bagi sebagian besar virus manusia serta hewan.
Terdapat lebih dari 1.200 spesies kelelawar yang berhasil diidentifikasi, 20% atau 239 spesies di antaranya
tersebar di Indonesia. Keragaman yang tinggi pada kelelawar dengan terdapatnya berbagai macam tipe
sel dan reseptor berpotensi menyebabkan kelelawar menjadi sumber penularan berbagai jenis virus
khususnya virus influenza A. Deteksi dini virus influenza A pada kelelawar perlu dilakukan mengingat
distribusi global, keanekaragaman spesies dan kepadatan populasi kelelawar yang tinggi di Indonesia
serta potensi penyebaran ke spesies lainnya. Dalam penelitian ini, 101 ulas/swab rektum kelelawar
dikoleksi dt dari Kabupaten Cianjur. Identifikasi spesies kelelawar dilakukan melalui ciri morfologis dan
morfometris. Dari hasil identifikasi diperoleh empat spesies kelelawar yaitu Rousettus amplexicaudatus
Rhinolophus sp., Hipposideros sp. dan Miniopterus sp. Deteksi virus Influenza A dilakukan dengan
reverse transcriptase-polymerase chain reaction (RT-PCR) berdasarkan gen matriks. Dari 56 sampel ulas/
swab rectum R. amplexicaudatus, 21 (37,5%) di antaranya positif terhadap gen matriks virus influenza A.
Dari 21 sampel positif influenza A, keseluruhan sampel tersebut negativef terhadap uji subtyping virus
influenza A HSN1. Deteksi dini dari virus ini diharapkan dapat meminimalkan dampak destruktif pada
kesehatan global dengan menerapkan langkah-langkah pengendalian.

Kata-kata kunci: kelelawar; influenza, Rousettus amplexicaudatus; RT-PCR.
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PENDAHULUAN

Kelelawar merupakan reservoir dan
inang alami dari sebagian besar virus manusia dan
hewan, seperti Measles, Mumps, Parainfluenza,
Canine Distemper, virus hepatitis C, Ebola,
Nipah, Hendra, MERS-CoV dan SARS-CoV
(Han et al., 2015; Memish et al., 2014; Song
et al., 2005). Terdapat lebih dari 1.200 spesies
kelelawar yang berhasil diidentifikasi, 20%
atau 239 spesies di antaranya hidup tersebar di
Indonesia. Indonesia dilaporkan memiliki 81
spesies kelelawar yang termasuk dalam subordo
Megachiroptera (fruit nectar-eating bats) dan
158 spesies untuk subordo Microchiroptera
(non-fruit nectar eating bats). Sebanyak 10
famili kelelawar dilaporkan di Indonesia, antara
lain Pteropodidae yang termasuk subordo
Megachiroptera, serta Rhinopomatidae,
Emballonuridae, Nycteridae, Megadermatidae,
Rhinolophidae, Hiposideridae, Vespertilionidae,
Minioptereridae, dan  Molossidae, yang
termasuk subordo Microchiroptera. Sebagai
negara kepulauan, Indonesia menjadi negara
dengan jumlah kelelawar pemakan buah dan
nektar terbanyak di dunia. Kelelawar pemakan
nektar buah sangat penting untuk proses
penyerbukan, pemupukan dan penyebaran benih
tanaman (Agustinus, 2001; Maryanto et al.,
2019). Keragaman yang tinggi pada kelelawar
dengan berbagai macam tipe sel dan reseptor
berpotensi menyebabkan kelelawar menjadi
sumber penularan berbagai jenis virus.

Penyakit flu burung atau avian
influenza (Al) merupakan penyakit zoonosis
yang disebabkan oleh kelompok virus influenza
tipe-A dari famili Orthomyxoviridae (Palese
dan Shaw, 2007). Influenza tipe-A selanjutnya
diklasifikasikan menjadi beberapa subtipe
berdasarkan pada antigenisitas dua glikoprotein
permukaan yaitu hemagglutinin (H/HA) dan
neuraminidase (N/NA) (Damayanti et al.,
2004). Sampai saat ini, virus influenza tipe-A
telah diidentifikasi menjadi 18 subtipe HA (H1-
H18) dan 11 subtipe NA (N1-N11). Dua subtipe
terbaru yaitu HI7N10 dan H18N11. Namun
demikian, sejauh ini subtipe terbaru hanya
ditemukan pada spesies kelelawar pemakan
buah (Tong et al., 2013).

Reservoir virus influenza tipe-A pada
hewan telah memicu munculnya elemen genetik
baru yang mengarah pada munculnya pandemi
global pada manusia. Sebagian besar virus
influenza tipe-A bersirkulasi di antara unggas
air, tetapi virus yang menginfeksi inang mamalia
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berisiko tinggi dalam transmisi penyakit
zoonosis ke manusia. (Mehle, 2014; Tong et
al., 2012). Studi terkait dengan deteksi virus
influenza tipe-A pada kelelawar menimbulkan
banyak pertanyaan termasuk peran kelelawar
dalam evolusi virus influenza tipe-A di antara
inang (Kuchipudi & Nissly, 2018). Deteksi
dini virus influenza tipe-A pada kelelawar
perlu dilakukan mengingat distribusi global,
keanekaragaman spesies dan kepadatan populasi
kelelawar yang tinggi di Indonesia serta potensi
penyebaran virus antar spesies. Dalam tulisan
ini dilakukan deteksi molekuler virus influenza
tipe-A pada kelelawar untuk memahami ekologi
dan distribusi virus influenza tipe-A pada
kelelawar di Indonesia.

METODE PENELITIAN

Pengambilan Sampel Kelelawar

Penelitian ini telah disetujui oleh Komisi
Kesejahteraan Hewan Coba Balitbangtan
(KKHB) dengan nomor registrasi Balitbangtan/
BB litvet/M/01/2021. Pengambilan sampel
penelitian dilakukan di pengepul/pedagang
kelelawar untuk konsumsi di suatu rumah
makan di Kabupaten Cianjur, Jawa Barat pada
tahun 2021. Usap atau swab rektum dari 101
kelelawar disimpan dalam medium transport
(Dulbecco’s Modified Eagle Medium, GIBCO;
Thermo Fisher Scientific, USA) dan disimpan
dalam kondisi dingin dalam lemari es portabel
(-20°C) selama perjalanan dari Cianjur ke
Laboratorium Balai Besar Penelitian Veteriner,
Bogor, Indonesia.

Indentifikasi Spesies Kelelawar

Identifikasi spesies kelelawar dilakukan
dengan melakukan dokumentasi gambar serta
metode morfometrik berdasarkan beberapa
indikator seperti panjang lengan bawah sayap,
panjang betis/tibia, panjang kaki belakang,
panjang dan bentuk telinga, panjang badan,
warna tubuh, ada tidaknya cakar pada jari
sayap kedua, panjang ekor, bobot badan, bentuk
moncong, bentuk hidung, dan lidah serta warna
tepi telinga (Agustinus, 2001).

Identifikasi Virus Influenza Tipe-A dan
Subtipe H5N1

Identifikasi virus Influenza tipe-A pada
sampel lapang dilakukan dengan uji reverse
transcriptase polymerase chain reaction (RT-
PCR). Tahapan awal adalah isolasi materi genetik
virus dengan menggunakan kit (QIAamp® Viral
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Mini Kit (Qiagen)) sesuai dengan prosedur
penyedia kit. Tahapan selanjutnya adalah
amplifikasi gen target dengan RT-PCR pada
thermal cycler AB9700 menggunakan kit
SuperScript® III one step RT-PCR system with
Platinum® Tag DNA polymerase (Invitrogen).
Semua sampel lapang diuji RT-PCR untuk
identifikasi Influenza tipe-A dengan target gen
matriks. Sekuen set primer gen matriks adalah
M52C (5'-CTTCTAACCGAGGTC GAAACG-
3") dan M253R (5'-AGG GCA TTT TGG ACA
AAG/T CGT CTA-3") dengan amplicon sebesar
244 bp (Dharmayanti et al., 2020; Fouchier et
al.,2000). Amplikon diseparasi dengan agarose
gel elektroforesis 2% dengan tegangan 100 v
selama 30 menit dan kemudian divisualisasi
dengan ultraviolet (UV) transluminator.
Selanjutnya, sampel yang positif terhadap
Influenza tipe-A dianalisis untuk identifikasi
subtipe H5 dengan tiga jenis set primer yang
berbeda untuk mengantisipasi mutasi virus
yang sering kali menyebabkan kesalahan
diagnosis penyakit di lapangan. Set primer
tersebut adalah H5-nlp86F (5'-CAGAGCAGGT
TGACACAATC-3") dan H5-nlp463R
(5'-CCAGGTATGGACATGCTGAG-3")
dengan amplicon 377 bp; HS5-id252F
(5'-CGAATTCACCAATGTGCCAG-3")
bp dan HS5-id889R (5-GAGTCTGACAC
CTGGTGTTG-3') dengan amplicon 637 bp
(Dharmayanti et al., 2016; Lee et al., 2001).
Kode universal untuk kombinasi basa nukleotida
berdasarkan IUPAC, yaitu R=A/G, Y=C/T,
K=G/T. Selanjutnya identifikasi subtipe NI
dilakukan dengan primer sesuai dengan (Wright
et al., 1995).

HASIL DAN PEMBAHASAN

Sebanyak 101 sample usap atau swab
rektum kelelawar telah berhasil dikoleksi dari
pengepul/pedagang kelelawar di Kabupaten
Cianjur. Identifikasi spesies kelelawar pada
penelitian ini berdasarkan ciri-ciri morfologi
yang dilaporkan oleh Agustinus (2001). Dalam
penelitian ini, terdapat empat spesies kelelawar
yang dapat diidentifikasi bedasarkan cirri-ciri
morfologinya yaitu Rousettus amplexicaudatus
yang termasuk dalam subordo Megachiroptera,
serta Rhinolophus sp., Hipposideros sp., dan
Miniopterus sp., yang termasuk dalam subordo
Microchiroptera dengan ciri-ciri yang disajikan
pada Tabel 1.

Subordo Megachiroptera terdiri
atas berbagai jenis dan spesies kelelawar
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pemakan buah dan nektar, sedangkan Subordo
Microchiroptera terdiri atas jenis dan spesies
kelelawar pemakan serangga (Baker dan
Schountz, 2018). Megachiroptera (megabats)
hanya memiliki satu famili, Pteropodidae, dan
tidak memiliki laryngeal echolocation sehingga
kelelawar ini lebih mengandalkan indera
penciuman atau penglihatan untuk mencari
pakan. Disisiyang lain, subordo Microchiroptera
(microbats) memiliki kemampuan untuk
menghasilkan ultrasound melalui larings dan
anggota subordo ini mengandalkan ekolokasi
dibandingkan dengan mata nokturnal untuk
menjelajahi lingkungan mereka (Wang et al.,
2004).

Namun demikian, analisis filogenetik
yang lebih baru berdasarkan data molekuler
telah menghasilkan klasifikasi ulang kelelawar
ke dalam subordo VYinpterochiroptera dan
Yangochiroptera. Subordo Yinpterochiroptera
termasuk famili Pteropodidae nonecholocating
dan famili  Rhinolophoidea echolocating,
sedangkan subordo Yangochiroptera terdiri atas
echolocating microbats (Teeling et al., 2016).
Indonesia yang merupakan negara kepulauan
memiliki lebih dari 200 spesies kelelawar (20%
jenis kelelawar di dunia) dan menjadi negara
dengan jumlah jenis kelelawar pemakan buah
terbanyak di dunia

Kelelawar berperan penting dan menjadi
bagian dari ekosistem global.  Kelelawar
terlibat dalam penyebaran benih dan aktivitas
penyerbukan berbagai tanaman (Calisher, 2015).
Selain sifat yang menguntungkan dari kelelawar,
hewan ini juga dikenal sebagai reservoir dari
berbagai penyakit zoonosis seperti Measles,
Mumps, Parainfluenza, Canine Distemper,
virus hepatitis C, Ebola, Nipah, Hendra, MERS-
CoV dan SARS-CoV (Han et al., 2015; Memish
et al., 2014; Song et al., 2005). Kebiasaan
kelelawar berkumpul di sarang secara berkoloni
menjadi faktor pendukung penyebaran agen
mikrob antar spesies kelelawar.

Dari  hasil  pengujian  RT-PCR,
didapatkan 21 dari 101 sampel usap atau
swab rektum kelelawar (20.8%) adalah positif
terhadap gen matriks virus influenza tipe-A
dengan besar amplicon 244 bp (Gambar 2).
Menariknya, seluruh sampel yang positif
terhadap virus influenza tipe-A didapatkan dari
spesies kelelawar R. amplexicaudatus dan tidak
ada satupun kelelawar dari spesies Rhinolophus
sp., Hipposideros sp., dan Miniopterus sp., yang
ditemukan positif melalui uji yang sama. Dari 56
sampel ulas/swab rektum R. amplexicaudatus,
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Tabel 1. Identifikasi empat spesies kelelawar dalam penelitian ini berdasarkan pengukuran
morfometris dan ciri morfologi (Agustinus, 2001; Yuliadi et al., 2014).

Spesies
Ciri
Morfologi Rhinolophus  Hipposideros Roussetus
sp sp amplexicaudatus Miniopterus sp
Telinga/ memiliki Telin ga Telinga relatif Tidak memiliki Telinga pendek
tragus/antitragus ~ besar dengan besar dan tragus dan bundar dengan
lipatan panjang, Tidak antitragus. Bentuk lipatan di bagian
menonjol memiliki telingasederhana. belakang; telinga
di tepi tragus, namun kanan kiri terpisah;
luar; Tidak memiliki memiliki  tragus
memiliki antitragus pendek
tragus, namun pendek
memiliki
antitragus
jelas
Ekor/Selaputkulit E k o r Ekor terbenam Ekor pendek Ekor terbenam
antar paha terbenam dalam selaput berkembang dalam selaput antar
dalam selaput antar paha baik; selaput kulit paha
antar paha antar paha tidak
berkembang
Mata Mata kecil Mata kecil Mata besar Mata kecil
Bentuk hidung Daun hidung Lipatan kulit Hidungsederhana, Hidung sederhana,
tengah (di hidung sebelah tidak memiliki tidak memiliki
belakang belakang daun hidung, daun hidung,
l ubang tumpul, daun moncong panjang moncong pendek
hidung) hidung tengah
memiliki (di  belakang

Rata-rata berat
tubuh

Panjang lengan
bawah

Ciri-ciri lain

bagian
mencuat ke

atas yang
disebut
“sella’,

daun hidung
posterior
mencuat
membentuk
lanset panjang
dengan ujung
lancip

8-17.5 gram

48 -
milimeter
Jari kaki IT —
IV memiliki
3 ruas tulang
jari

554

lubang hidung)
berbentuk
bantalan, daun
hidung depan

rendah dan
melebar

34 - 50 gram
714 — 87.5
milimeter

Jari kaki II - IV
hanya 2 ruas

50 - 70 gram

78 - 90 milimeter

Mempunyai cakar
pada jari kedua

10 - 16 gram

40.5 -
milimeter

49.5

Ukuran ruas tulang
terakhir jari ke
tiga 3 kali panjang
tulang jari pertama
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Gambar 1. Empatspesieskelelawaryangdikoleksipadapenelitianini: (A) Rousettus amplexicaudatus,
(B) Hipposideros sp, (C) Rhinolophus sp, dan (D) Miniopterus sp

Gambar 2. Pita DNA sampel swab rectum dari kelelawar R. amplexicaudatus yang positif
terhadap gen matriks virus influenza A dengan besar amplicon 244 bp; (K(+):
Kontrol positif, K(-): Kontrol negative; M: Marker).
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21 (37,5%) di antaranya positif terhadap gen
matriks virus influenza tipe-A. Selanjutnya,
sampel positif terhadap gen matriks virus
influenza tipe-A dilakukan propagasi pada telur
ayam berembrio (TAB) umur 9-10 hari Specific-
pathogenic free (SPF). Namun demikian, tidak
ada satupun sampel positif terhadap gen matriks
virus influenza tipe-A yang dapat tumbubh.
Sebelumnya, virus influenza A HI7N10 dan
H18N11 yang diisolasi dari kelelawar juga tidak
berhasil dipropagasikan ke dalam telur ayam
berembrio dan beberapa sel mamalia (Zhu et al.,
2013). Sebuah studi melaporkan bahwa fungsi
HA dan NA dari virus influenza yang diisolasi
dari kelelawar berbeda dari virus influenza
tipe-A pada umumnya sehingga sel seperti
MDCK dan telur berembrio yang secara rutin
digunakan untuk isolasi virus influenza tipe-A
tidak mendukung replikasi virus H17N10 dan
H18N11 yang diisolasi dari kelelawar (Yang et
al., 2021).

Data sampel dari setiap spesies
kelelawar disajikan pada Tabel 2. Dari data
tersebut ditunjukkan bahwa spesies kelelawar
pemakan buah, R. amplexicaudatus, menjadi
satu-satunya spesies kelelawar yang ditemukan
positif terhadap gen matriks virus influenza
tipe-A. Spesies kelelawar R. amplexicaudatus
termasuk ke dalam subordo Megachiroptera/
Yinpterochiroptera dan family Pteropodidae.
Jenis kelelawar R. amplexicaudatus
adalah hewan nokturnal yang melakukan
aktivitas pencarian pakan di malam hari dan
mengandalkan kemampuan visualisasinya yang
luar biasa (Wirawati et al., 2019). Jenis Rousettus
sp. menjadi kandidat terbaik di antara famili
Pteropodidae untuk mempelajari hubungan
evolusioner karena merupakan satu-satunya
genus yang memiliki kemampuan penyebaran
jarak jauh dan telah menunjukkan fleksibilitas
ekologis yang luar biasa dalam karakteristik
seperti sistem ekolokasi yang berkembang
dengan baik (Jahari et al., 2020).

Kelelawar dapat menularkan agen
infeksi ke manusia melalui inang perantara,
yang berhubungan dekat dengan manusia
(Han et al., 2015). Inang perantara ini dapat
terinfeksi dalam berbagai mekanisme, termasuk
menelan pakan yang sebagian telah dicerna oleh
kelelawar. Secara fisiologis, kelelawar pemakan
buah tidak dapat menelan pakan dalam jumlah
besar karena aerodinamis ketika terbang. Oleh
karena itu, mereka memiliki kebiasaan cara
makan dengan mengunyah buah dan meludahkan
sisanya (Dobson, 2005). Makanan yang dicerna
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sebagian yang dijatuhkan ke tanah ini kemudian
dapat dicerna oleh hewan lain sehingga menjadi
sumber infeksi yang potensial.

Kelelawar juga dapat menginfeksi
manusia secara langsung melalui konsumsi
daging kelelawar yang terinfeksi bushmeat (Han
et al., 2015). Di beberapa daerah, kelelawar
menjadi sumber makanan, dan dipercaya dapat
mengobati penyakit tertentu seperti gatal dan
asma. Penularan patogen melalui bushmeat
terjadi melalui kontak langsung dengan cairan
tubuh dan kotoran hewan liar tersebut. Virus
Ebola, Human Immunodeficiency Virus-1
(HIV), virus monkey pox dan SARS-CoV adalah
beberapa patogen menular yang terkait dengan
aktivitas bushmeat (Kurpiers et al., 2016;
Monagin et al., 2018; Woo et al., 2009).

Terdeteksinya virus influenza tipe-A
berdasarkan gen matriks menunjukkan bahwa
virus ini telah terdistribusi pada kelelawar
pemakan buah spesies R. amplexicaudatus di
Kabupaten Cianjur. Sebesar 37,5% kelelawar
pemakan buah R. amplexicaudatus dalam
penelitian ini terdeteksi positif virus influenza
tipe-A. Hal tersebut dapat dikaitkan dengan
kebiasaan kelelawar Famili Pteropodidae yang
hidup secara berkoloni. Kepadatan populasi
kelelawar yang umumnya sangat besar dan
perilaku berkoloni mereka meningkatkan
potensi transmisi infeksi virus baik secara
intra dan antar spesies (Calisher et al., 20006).
Berkaitan dengan potensi terjadinya kontak
antar hewan kelelawar dan spesies burung/
unggas maka dilakukan uji lanjutan subtyping
virus influenza A HSN1. Namun demikian, hasil
subtyping menunjukkan bahwa seluruh sampel
positif influenza tipe-A adalah negatif terhadap
uji subtyping virus influenza tipe-A subtipe
H5NT1 (Gambar 3). Ilustrasi transmisi virus dari
kelelawar ke manusia dan hewan lain disajikan
pada Gambar 4.

Sebelumnya, virus influenza tipe-A
telah dilaporkan terdeteksi pada berbagai
spesies kelelawar pemakan buah di Dunia.
Pada 2009-2010, virus baru/novel influenza
dilaporkan melalui uji molekuler dari sampel
kelelawar buah di Guatemala (Tong et al.,
2012). Berdasarkan perbedaan yang signifikan
dari semua subtipe virus influenza tipe-A yang
sudah diketahui, virus novel ini (A/bat/Guat/09)
kemudian telah diklasifikasikan sebagai subtipe
H17N10. Tiga sekuens genom virus influenza A
H17N10 telah terdeteksi pada sampel kelelawar
di Guatemala, satu sampel ditemukan pada
sampel yang dikoleksi di EI Jobo pada tahun
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Tabel 2. Sebaran data spesies sampel kelelawar dalam penelitian ini.

Spesies Kelelawar Jumlah Jenis Kelamin Jumlah sampel Persentase
sampel (n) positif Flu A Positif Flu A

Jantan: 53.3%

R. amplexicaudatus 56 ) 21 37.50%
Betina : 46.6%
Jantan: 54.5%

Hipposideros sp 22 ) 0 0%
Betina : 45.4%
Jantan: 66.6%

Rhinolophus sp 6 . 0 0%
Betina : 33.3%
Jantan: 77.7%

Miniopterus sp 17 ) 0 0%
Betina : 22.2%
Jantan: 57.3%

TOTAL 101 21 20.8%

Betina: 42.68%

M S1 52 53 54 S5 S6 ST S8 SO 510 S11 512 S13 S14 S15 516 S17 Si8 519 520 $21 K(K(+

M s1 s2 s3 sS4 S5 S6 87 S8 S9  SI0 SI1 S12 S13 sS4 KO)K(MH)

M s15 S16 SI17 SI184 S19 S20 S21 K() K(+)

M S1 S2 8354 S5 S6 ST S8 SO 510 SII S12 S13 S14 SIS 816 S17 S18 s19 520 521 KO K(H)

Gambar 3. Pita DNA 21 sampel swab rektum dari kelelawar R. amplexicaudatus yang posi-
tif terhadap gen matriks virus influenza A namun negative terhadap subtyping
virus influenza A H5N1 berdasarkan primer H5-ID 637 bp (A); N1 615 bp (B);
dan H5-NLP 377 bp (C). (K(+): kontrol positif, K(-): kontrol negative; M: Mark-

er; S: Sampel).
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2009 dan satu sampel lainnya yang dikoleksi
selama tahun 2010 di Aguero yang berjarak
sekitar 50 km dari EI Jobo (Tong et al., 2012).
Deteksi sekuen genom H17N10 pada tempat dan
waktu yang berbeda menunjukkan bahwa virus
HI7NI10 telah bersirkulasi di kelelawar selama
bertahun-tahun.

Pada tahun 2010, virus influenza A
H18N11 ditemukan pada kelelawar pemakan
buah di Peru (Tong et al., 2013). Sekuen
genom H18N11 juga ditemukan pada kelelawar
pemakan buah di Bolivia pada tahun 2015
dan pada kelelawar pemakan buah lainnya
dari Brasil pada tahun 2019 (Campos et al.,
2019). Pada tahun 2017, virus novel influenza
A HIN2-like terdeteksi dalam sampel usap
oral dan fecal yang dikoleksi dari kelelawar
pemakan buah di daerah pertanian padat
penduduk di Mesir (Kandeil et al., 2018). Virus
HON2-like ini berhasil diisolasi menggunakan
telur ayam berembrio dan bereplikasi dengan
sangat efisien dalam sel Madin—Darby Canine
Kidney (MDCK), berbeda dari virus influenza
A H17N10 dan HI8NI11 yang diisolasi dari
kelelawar. Virus H9N2-like yang dideteksi
pada kelelawar di daerah pertanian yang padat
penduduk dan ditransmisikan melalui rute fekal-
oral sesuai dengan penularan virus flu burung
pada umumnya.

Penelitian lanjutan terkait dengan
subtipe virus influenza tipe-A perlu dilakukan
dalam penelitian ini. Studi lebih lanjut mengenai
virus lain yang dibawa oleh kelelawar atau hewan
yang memiliki kontak erat serta korelasinya
dengan lingkungan juga sangat diperlukan untuk
mendeteksi kemungkinan penularan virus baru.
Meskipun kelelawar subordo Microchiroptera
dalam penelitian ini tidak terdeteksi membawa
virus influenza tipe-A, penelitian lanjutan
harus terus dilakukan. Deteksi dini dari virus
ini diharapkan dapat meminimalkan dampak
destruktif pada kesehatan global dengan
menerapkan langkah-langkah pengendalian
tertentu.

SIMPULAN

Hasil penelitian ini menunjukkan 21
(37.5%) swab rektum R. amplexicaudatus,
positif terhadap gen matriks virus Influenza
tipe-A dan sampel positif tersebut negatif
terhadap uji subtyping virus influenza A subtipe
HS5NI. Virus influenza tipe-A telah terdistribusi
pada kelelawar pemakan buah di Kabupaten
Cianjur.
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SARAN

Penelitian lanjutan yang mengarah pada
subtyping virus Influenza tipe-A dan identifikasi
molekuler perlu dilakukan.  Selanjutnya
identifikasi pada spesies kelelawar lain juga
perlu dilakukan meskipun dalam penelitian ini
beberapa spesies subordo Microchiroptera tidak
terdeteksi membawa virus Influenza tipe-A.
Perlu dipertimbangkan juga untuk melakukan
studi lebih lanjut terkait dengan deteksi virus
lain pada kelelawar mengingat berbagai macam
virus telah dilaporkan pada kelelawar, deteksi
pada hewan yang memiliki kontak erat serta
korelasinya dengan lingkungan juga sangat
diperlukan untuk mendeteksi kemungkinan
penularan virus baru
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