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ABSTRACT 

A study was carried (1) to analyze the phylogenetic relationship of fragment hemaglutinin (HA) gene 
of avian influenza viruses (AIV) subtype H5N1 isolated from apparently healthy backyard waterfowls in 
West Java with representative of animal and human isolates from Indonesia and some countries in Asia; 
(2) to find out cross-reactivity of those viruses with a standard Indonesian strain. Nucleotide sequences of 
HA gene of AIV H5N1 from backyard waterfowls along with other H5N1 isolates of Indonesian and Asian 
origin were aligned using with ClustalW of MEGA 3.1 program. Estimation of genetic distance and the 
construction phylogenetic tree were conducted by Neighbor Joining method and calculation of distance 
matrix using Kimura 2-parameter. Antigenic analysis was conducted using hemagglutination inhibition 
(HI) test. Result of phylogenetic analysis indicated that all viruses from backyard waterfowls form three 
distinct sublineages. One lineage was located in Indonesia cluster and two lineages in Asia cluster. In the 
phylogenetic analysis, it was concluded that multiple introductions of AIV H5N1 to Indonesia have occurred. 
Six A1 H5N1 viruses from backyard waterfowls (IPB1-RS to IPB6-RS) appeared to be different ancestors 
those isolated previously in Indonesia. Cross-antigenic analysis showed that nine viruses isolates used in 
this study were antigenically different to Legok 2003 chicken strain of AIV H5N1. The HI titer of anti- 
Legok 2003 antibnd.7 with all newly isolated viruses is up to 6 log lower then the HI titer using homolog 
strain. 
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Virus Avian Influenza (VAI) subtipe H5N1 
dari berbagai negara, secara filogenetik terpisah 
menjadi 2 clade. Clade 1 adalah virus yang 
diisolasi pada unggas dan manusia di Kamboja, 
Thailand, Vietnam, Laos, Korea Selatan, dan 
Jepang tahun 2003-2004. Clade 2 terbagi 
menjadi 3 suhclnd~ Subclade 1 adalah virus 
dari Indonesia tahun 2004-2006 dan isolat 
Hongkong tahun 2003. Subclade 2 adalah isolat 
virus dari Rusia, Turki, dan Timur Tengah 
tahun 2005-2006. Subclade 3 adalah isolat dari 
Laos, Thailand, Kamboja, dan Vietnam tahun 

2005-2006 (WHO, 2005; Webster dan Govorkova, 
2006). 

Virus-virus dalam clade dan subclade 
terpisah mempunyai perbedaan s t ruk tur  
antigenik, sehingga setiap clade atau subclade 
memerlukan vaksin yang berbeda. Studi pada 
feret menunjukkan bahwa vaksin terhadap satu 
clade tidak protektif terhadap clade lainnya. 
Sejalan dengan temuan itu, virus Indonesia juga 
dilaporkan tidak bereaksi dengan antibodi 
terhadap virus Vietnam dan sebaliknya virus 
Vietnam t idak bereaksi  dengan antibodi 
terhadap virus Indonesia (Smith et al., 2006a). 
Di samping struktur antigenik, antar clade dan 
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subclade yang berbeda juga menunjukkan 
perbedaan sensitivitas terhadap obat antivirus 
influenza (Webster dan Govorkova, 2006). 
Mayoritas virus clade 1 resisten terhadap 
amantadin dan rimantadin, namun mayoritas 
virus clade 2 sensitif terhadap kedua jenis 
antivirus tersebut. Meskipun demikian, semua 
VAI subtipe H5N1 sensitif terhadap inhibitor 
neuraminidase (Kandun et al., 2006; Webster 
dan Govorkova, 2006). 

VAI subtipe H5N1 di Indonesia termasuk 
genotipe Z. Genotipe ini pertama kali ditemukan 
pada unggas di Cina Selatan tahun 2002 (Smith 
et al., 2006a). Infeksi VAI subtipe H5N1 pada 
manusia mulai terjadi pada Juli 2005. Infeksi 
VAI subtipe H5N1 pada manusia te jadi  secara 
sporadis dan menyerang beberapa clusterl 
klaster famili (Kandun et a l . ,  2006; 
Sedyaningsih et al., 2007). Sejak awal infeksi 
VAI subtipe H5N1 sampai bulan Juni 2006, 
tercatat 54 kasus infeksi dan 21 infeksi di 
antaranya terjadi pada 7 klaster  famili 
(Sedyaningsih et al., 2007). Kasus infeksi VAI 
subtipe H5N1 pada klaster famili kemungkinan 
dipengaruhi oleh faktor genetik, tingkah laku, 
imunologik, dan lingkungan (Kandun et al., 
2006). Semua kasus infeksi VAI subtipe H5N1 
di Indonesia merupakan VAI subtipe H5N1 
clade 2 subclade 1 (Kandun et al.,  2006; 
Sedyaningsih et al., 2007). 

Analisis filogenetik gen HA VAI subtipe 
H5N1 dari berbagai wilayah geografi dan 
berbagai spesies hewan di Indonesia menunjuk- 
kan bahwa virus Indonesia membentuk satu 
klaster, terpisah dengan isolat dari negara lain. 
Analisis serupa jugs menunjukkan bahwa VAI 
subtipe H5N1 Indonesia mengelompok 
berdasarkan wilayah geografis, sehingga 
terbentuk 3 grup (A, B, dan C). Grup A adalah 
kelompok virus dari kawasan tengah dan timur 
Indonesia, yaitu Jawa, Sulawesi Selatan, dan 
Timor. Grup B juga terdiri atas isolat virus di 
kawasan tengah dan timur Indonesia yaitu 
Jawa, Bali, Flores, dan Timor. Termasuk grup 
C adalah isolat virus dari pulau Jawa, Sumatera, 
dan Bangka (Smith et a1 ., 2006a). 

VAI subtipe H5N1 yang diisolasi dari unggas 
air sehat di peternakan skala rumah tangga di 
Jawa Barat secara molekuler termasuk high 
pathogenic avian influenza (HPAI) (Susanti et 
al., 2008a in press). Analisis molekuler lebih 
lanjut pada gen hemaglutinin virus HPAI 
subtipe H5N1 isolat unggas air menunjukkan 
dengan jelas bahwa unggas air berperan sebagai 

tempat evolusi VAI, namun spesifisitas reseptor 
avian a-2,3NeuAcGal masih tetap dipertahan- 
kan (Susanti et al., 2008b in press). Untuk 
mengungkap hubungan kekerabatan dan asal 
usul VAI subtipe H5N1 ke Indonesia perlu 
dilakukan analisis filogenetik VAI isolat unggas 
air tersebut dengan VAI subtipe H5N1 asal 
Indonesia dan negara-negara Asia lainnya. 

Artikel ini membahas (1) hasil analisis 
hubungan filogenetik fragmen gen hemaglutinin 
(HA) VAI subtipe H5N1 yang diisolasi dari 
unggas a i r  yang secara  klinis sehat  di 
peternakan skala rumah tangga di Jawa Barat 
dengan representasi VAI subtipe H5N1 asal 
hewan dan manusia di Indonesia dan beberapa 
negara Asia, (2) hasil percobaan reaksi silang 
VAI subtipe H5N1 isolat unggas air tersebut 
dengan strain VAI subtipe H5N1 standar 
Indonesia. 

METODE PENELITIAN 

Analisis Filogenetik 
Sikuens nukleotida penyandi hemaglutinin 

(HA) dan asam amino turunannya dari 9 isolat 
VAI subtipe H5N1 asal unggas air diperoleh 
dari reverse trancriptase-polymerase chain 
reaction (RT-PCR) dengan primer yang 
dirancang khusus (GeneBank EF646265- 
EF646273; Susanti et al., 2008b in press, 
Mahardika, 2003) dan isolat VAI subtipe H5N1 
lain dari Indonesia dan Asia (diperoleh dari 
GeneBank: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 
disepadankan dengan program ClustalW. 
Nomor akses GeneBank dari  isolat yang 
dianalisis ditampikan pada Tabel 1. Konstruksi 
pohon filogeni dianalisis dengan metode 
Neighbor-Joining (Saitou dan Nei, 1987). 
Persentase replikasi pohon pada yang taksa 
membentuk Master di setiap percabangan diuji 
menggunakan tes bootstrap dari 1000 replikasi 
(Felsenstein, 1985). Kalkulasi distance matrix 
dengan model Kimura 2-parameter (Kimura, 
1980), dalam unit dari setiap nomor substitusi 
basa per site. Posisi kodon termasuk 
Ist+2nd+3rd. Semua posisi yang mengandung 
gap dan missing data dieliminasi dari dataset 
(complete deletion option). Analisis filogenetik 
diimplementasikan dalam program MEGA 3.1 
(Kumar et al., 2004). 

Uji Antigenesitas Virus 
Virus yang diuji dalarn penelitian ini adalah 

9 isolat VAI subtipe H5N1 asal unggas air yang 
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secara klinis sehat di peternakan skala rumah 
tangga di Jawa Barat (Susanti et al., 2008c in 
press). Gen HA dar i  virus tersebut telah 
dianalisis secara molekuler (Susanti et al., 
2008b in press), dan berdasarkan asam amino 
bagian cleavage si te-nya,  v i rus  tersebut  
termasuk HPAI (Susanti et al., 2008a in press). 
Uji ant igenesi tas  d i l akukan  dengan tes 
hemagglutination inhibition (HI). Antibodi yang 
digunakan dalam uji ini adalah antibodi VAI 
subtipe H5N1 yang diproduksi pada marmut 
setelah disuntik dengan vaksin H5N1 (VAI 
subtipe H5N1 strain ayam Legok 2003). Sumur 

1-12 dari microplate diisi dengan PBS pH 7,2 
masing-masing 25 p1. Isolat virus sebanyak 25 
p1 (4  HAU) dimasukkan k e  dalam sumur 
pertama, dan diencerkan bertingkat kelipatan 
dua dengan PBS sampai sumur ke-12. Sebanyak 
25 ml antibodi kemudian ditambahkan pada 
semua sumur .  Sete lah dicampur sampai 
homogen, diinkubasi pada suhu ruang selama 
30 menit. Suspensi sel darah merah (SDM) ayam 
0,592 ditambahkan ke dalam seluruh sumur. 
Microplate dikocok dengan cara digoyang- 
goyangkan, kemudian diinkubasi pada suhu 
ruang selama kurang lebih 30 menit. Sampel 

Tabel 1. Nomor akses Genbank isolat virus avian influenza subtipe H5N1 yang dianalisa dalam 
artikel ini 

- - - - -- p~pp pppp 

No Nama isolat virus Nomor akses GenBank 

NchickedBangli BaliBPPV6-112005 (H5N1) 
A/chicken/neli Serdangh3PPW2005 (H5N1) 
A/chicken/Indonesia-412004 (H5N1) 
AlchickenIIndonesia-BL12003 (H5Nl) 
A/chicken/Kulonprogo/BBVW/2005 (H5N1) 
A/chicken/Magetan/BBVw/2005 (H5N1) 
A/chicken/Malang/BBVet-Nl2004 (H5N1) 
A/chicken/Pangkal pinang/BPPV3/2004 (H5N1) 
A/chicken/Punvorejo/BBVW/2005 (H5N1) 
A/chicken/Indonesia/MS/2004 (H5N1) 
AlducWPare-pare/l3BVW/2005 (H5N1) 
A/Indonesia/CDC7/2005 (H5N1) 
A/IndonesiaJCDC742/2006 (H5N1) 
A/Indonesia/CDC1046/2007 (H5N1) 
A/goose/Guangdong/l/96 (H5N1) 
A/environment/Qinghai/20G5 (H5N1) 
A/chicken/Jilin/ho/2003 (H5N1) 
Alchicken~Hongkong/86.3/2002 (H5N1) 
AlchickenNietnam/8/2003 (H5N1) 
Alduck/Uthithani/NIAH6-3-0008/2005 (H5N1) 
A/ducWGuangxdxd2001 (H5Nl) 
AlducWHubei/3/20/2005 (H5N1) 
A/goose/Fujian/bb/2003 (H5N1) 
A/goose/Kambojd28/2004 (H5N1) 
A/gooseNietnam/264/2004 (H5N1) 
A/quail/Malaysid2004 (H5N1) 
A/goose/Klapanunggal/IPB7-RSl2006 (H5N1) 
A/muscovy ducWCileungsflPB5-RSl2006 (H5N1) 
A/d~~cWParxqg/IPB8-RS/2006 (H5N1) 
A/ducWarung/IPBS-RSl2006 (H5N1) 
Nduck/Nagrak/IPBG-RS/2006 (H5N1) 
Almuscovy ducMPB1-RS/2006 (H5N1) 
Ngoose/Leuwiliang/IPB4-RSl2006 (H5N1) 
NducWLeuwiliang/IPB3-RSl2006 (H5N1) 
Ngoose/Bojonggenteng/IPB2-RSl2006 (H5N1) 
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dinyatakan positif apabila SDM pada sumur 
sampel mengendap. Titer HI dihitung 
berdasarkan pengenceran tertingg.1 isolat virus 
yang mengendapkan SDM (WHO, 2002). 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Analisis filogenetik 1.074 nukleotida gen HA 
dari 9 VAI subtipe H5N1 isolat unggas air 
(GeneBank EF646265-EF646273) dan 12 isolat 
VAI subtipe H5N1 Asia serta 14 isolat VAI 
subtipe H5N1 Indonesia baik asal hewan 
maupun manusia ditampilkan pada Gambar 1. 
Sebanyak 1.074 nukleotida yang dianalisis 
dalam penelitian ini adalah nukleotida nomor 
79 sampai 1.152. Pohon filogenetik pada Gambar 
1 menunjukkan bahwa dari semua virus yang 
dianalisis, secara umum membentuk dua Master 
terpisah, yaitu klaster Indonesia (klaster 1) dan 
Master Asia (klaster 2). VL?U subtipe H5N1 isolat 
unggas air asal Jawa Barat berada di kedua 
klaster tersebut. Tiga VAI subtipe H5N1 isolat 
unggas air (IPB7-RS, IPB8-RS, IPB9-RS) berada 
pada klaster Indonesia bersama-sama dengan 
isolat VAI subtipe H5N1 Indonesia lainnya baik 
asal hewan (Grup A) maupun manusia. Enam 
VAI subtipe H5N1 isolat unggas air lainnya 
(IPB1-RS sld IPB6-RS) berada di klaster Asia. 
Pada klaster Asia terbentuk 2 subklaster, yaitu 
subklaster 1 dan 2. VAI subtipe H5N1 isolat 
IPB6-RS berada di subMaster 1, terpisah dengan 
subklaster virus Asia lainnya (subklaster 2). 
LimaVAI subtipe H5N1 isolat unggas air (IPB1- 
RS sld IPB5-RS) membentuk subklaster 2 
dengan virus Asia lainnya termasuk isolat Gsl 
GDl1196. 

Analisis filogenetik tersebut menunjukkan 
bahwa 6 VAI subtipe H5N1 isolat unggas air 
(IPB1-RS sld IPB6-RS) merupakan strain virus 
yang berbeda.dengan VAI subtipe H5N1 di 
Indonesia yang telah ditemukanldiisolasi 
sebelumnya. Dengan demikian dapat dikatakan 
bahwa isolat IPB7-RS, IPB8-RS, IPB9-RS 
merupakan virus-virus yang berevolusi dari 
virus yang telah diintroduksi ke Indonesia sejak 
tahun 2003 (Chen et al., 2006; Smith et al., 
2006a). Enam iso!at ysng lain, yaitu IPB1-RS 
sld IPB6-RS berkerabat jauh dengan isolat 
Indonesia lainnya, dan mengelompok dengan 
virus Master Asia. Hasil ini sekaligus mengubah 
postulat bahwa semua VAI subtipe H5N1 
Indonesia membentuk satu kelompok terpisah 
dengan kelompok virus dari negara-negara lain 

(Smith et al., 2006a). Perbedaan temuan ini 
dapat terjadi karena isolat yang dianalisis 
sebagian besar berasal dari kasus klinis, serta 
waktu isolasi antara tahun 2003-2005. Isolat- 
isolat yang ditemukan dalam penelitian Susanti 
et al. (2008~ in press) ini kemungkinan besar 
merupakan introduksi baru setelah masa itu. 

Analisis genotipe VAI subtipe H5N1 isolat 
unggas air perlu dilakukan untuk mengetahui 
adanya reasorsi pada virus ini. Fenomena 
reasorsi telah diungkapkan pada VAI subtipe 
H5N1 unggas air di Cina Selatan dan Hongkong. 
Genotiping VAI subtipe H5N1 yang diisolasi 
dar i  unggas air  seha t  di Cina Selatan 
menunjukkan bahwa virus tersebut merupakan 
hasil reasorsi antara gen HA virus AlGslGdIll 
96 dengan gen internal lainnya dari VAI 
Eurasia, membentuk 9 macam genotipe (Chen 
et al., 2004). Munculnya genotipe GVAI subtipe 
H5N1 isolat itik Vietnam (DWVNW568105) 
merupakan reasorsi dari VAI genotipe Z dengan 
gen PB2 dari virus influenza lain (Smith et al., 
2006a). Wabah VAI subtipe H5N1 di Hongkong 
tahun 2001 juga berasal dari reservoir itik dan 
angsa yang mengalami reasorsi dengan VAI 
unggas air lainnya sehingga muncul virus yang 
bersifat patogenik pada unggas darat (Sturm- 
Ramirez et al., 2004). 

Temuan ini tampaknya tidak serupa dengan 
fenomena dominasi virus Fujian-like (Smith et 
al., 2006b). Dominasi strain Fujian-like diduga 
merupakan strain yang terseleksi akibat 
penerapan vaksinasi pada unggas. Sedangkan 
VAI subtipe H5N1 isolat IPB1-RS sld IPB6-RS 
bukan merupakan turunan  virus khas 
Indonesia, sehingga dapat dipastikan tidak 
muncul (escape) akibat cekaman imunologis 
karena vaksinasi.  Virus-virus tersebut 
tampaknya merupakan turunan virus yang baru 
diintroduksi ke Indonesia. Sebaran geografis 
turunan VAI subtipe H5N1 isolat IPB1-RS sld 
IPB6-RS mendesak untuk dipelajari dengan cara 
melakukan sikuensing isolat-isolat baru dari 
seluruh Indonesia. 

Uji Antigenesitas 
Hasil uji HI VAI subtipe H5N1 isolat unggas 

air dalam penelitian ini menunjukkan adanya 
perbedaan titer HI yang mencolok (3-6 log) 
antara VAI subtipe H5N1 strain ayam Legok 
dengan 9 VAI subtipe H5N1 isolat asal unggas 
air. Tzter antibodi antar VAI subtipe H5N1 isolat 
unggas air menunjukkan perbedaan yang tidak 
terlalu jauh satu sama lain (Tabel 2). Perbedaan 
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Gambar 1. Pohon filogenetik 1074 nukleotida gen HAvirus AI H5N1 isolat unggas air asal Jawa 
Barat dipadankan dengan virus asal Indonesia baik dari hewan dan manusia, serta 
virus asal Asia. Cabang dimana virus yang dipelajari pada penelitian ini ditandai %; 
virus asal manusia Indonesia ditandai i%. Hanya presentase yang lebih dari 75% yang 
terlihat pada setiap percabangan 

- 

- 

epitop daerah antigenik antara virus isolat 
unggas air  ciengan vaksin meny'ebabkan 
perbedaan antigenesitas. Vaksin A1 subtipe 
H5N1 dibuat dari VAI subtipe H5N1 isolat ayam 
Legok tahun 2003, sehingga tidak bereaksil 
bereaksi rendah terhadap VAI subtipe H5N1 
isolat unggas air. Temuan sebelumnya juga 
mengungkapkan bahwa diversitas antigenik 
juga terjadi antar strain VAI Indonesia. VAI 

Clade 2.1 

subtipe H5N1 isolat ayam (CWYogyakartal 
BBVet-IW04 dan CWTarurung/BPPVI/05) 
hanya bereaksi rendah dengan antibodi terhadap 
VAI isolat itik (DWIDNlMSI04) (Smith et a l . ,  
2006a). 

Analisis numerik titer HI memvisuali- 
sasikan kemiripan reaksi antigenik dari 
berbagai virus yang diuji (Smith et al. ,  2006b). 
Pola reaksi antigenesitas biasanya menun- 
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Tabel 2. Hasil uji HI virus avian influenza subtipe H5N1 isolat unggas air terhadap antibodi hasil 
vaksinasi dengan vaksin A1 H5N1 (strain ayam Legok 2003) 

NO Isolat Spesies Kelompok Titer HI** 
Law (Klaster, Subklaster) 

1 Virus Legok 2003 Ayarn 26 
2 IPB1-RS Entok (2.2) 23 
3 IPB2-RS Angsa (2.2) 20 
4 IPB3-RS Itik (2.2) 2l 
5 PB4-RS Angsa (2.2) 20 
6 IPB5-RS Entok (2.2) 2" 
7 IPB6-RS Itik (2.1) 23 
8 IPB7-RS Angsa (1) 20 
9 IPB8-RS Itik (1) 20 
10 IPB9-RS Itik (1) 20 

** Uji HI dilakukan dengan 2 kali ulangan 

jukkan pola yang sama dengan pengelompokan 
pada pohon filogenetik (WHO, 2005; Smith et 
al., 2006b), dan perbedaan asam amino pada 
subuni t  HA1 (WHO, 2005). Uji HI  
menggunakan serangkaian serum anti VAI 
subtipe H5N1 merupakan metode baku untuk 
karakterisasi antigenik virus influenza (WHO, 
2005). Ikatan antibodi dengan hemaglutinin 
virus akan  menghambat  hemaglutinasi .  
Antibodi yang homolog dengan virus membuat 
aktivitas penghambatan hemaglutinasi lebih 
tinggi sehingga titer HI tinggi. Hilangnya respon 
antibodi t e rhadap  hemaglut inin  v i rus  
menyebabkan tidak ada hambatan hcmaglu- 
tinasi sehingga titer HI rendah bahkan no1 
(Stephenson et al., 2006). 

Rendahnya reaksi antigenik VAI subtipe 
H5N1 isolat unggas air terhadap antibodi hasil 
vaksinasi dengan vaksin AI subtipe H5N1 (ayam 
Legok 2003) mengindikasikan adanya hanyutan 
antigenik, sehingga tidak dapat melindungi 
unggas air secara sempurna terhadap infeksi 
VAI subtipe H5N1 yang ada di alam. Hal serupa 
pernah dilaporkan di Vietnam. Vaksin A1 
subtipe H5N1 dilaporkan bersifat protektif pada 
ayam, namun tidak protektif pada unggas air 
domestik (Webster dan Govorkova, 2006). 
Vaksinasi konvensional menggunakan VAI 
subtipe H5N1 isolat itik yang dilemahkan 
mampu menghambat munculnya gejala klinis, 
ekskresi virus dan replikasi virus pada daging 
dan organ internal itik (Beato et al., 2007). "i 

Pembuatan vaksin spesifik untuk unggas 
air perlu segera dilakukan untuk mencegah 
penularan virus HPAI subtipe H5N1 dari unggas 

air ke ayam, manusia, dan lingkungan. Vaksin 
yang dibuat dari strain virus yang mempunyai 
antigenesitas tinggi dengan strain virus yang 
bersirkulasi di alam dapat memicu kekebalan 
yang bersifat  protektif  (WHO, 2005). 
Protektivitas vaksin A1 subtipe H5N1 (ayam 
Legok 2003) terhadap infeksi VAI subtipe H5N1 
isolat unggas air perlu diuji lebih lanjut. 

Perbedaan antigenesitas antaraVAI subtipe 
H5N1 isolat unggas air klaster 1 tahun 2006 
dengan VAI subtipe H5N1 isolat ayam Legok 
tahun 2003, menunjukkan adanya hanyutan 
antigenik pada VAI subtipe H5N1 di Indonesia. 
Mekanisme virus untuk menghindar dari 
sistem imun inanghospes merupakan tekanan 
untuk mutasi secaragradual sehingga muncul 
strain-strain virus baru yang secara imunologik 
berbeda (hanyutan antigenik) (Munch et al., 
2001; Smith et al.,  2004). Hanyutan antigenik 
akibat perubahan atau mutasi pada daerah 
antigenik dan atau posisi glikosilasi pada VAI 
subtipe H5N1 isolat unggas air, menunjukkan 
bahwa evolusi virus terjadi pada unggas air 
(Susanti et a1 ., 2008b in press). 

Program vaksinasi pada unggas air sebagai 
reservoir HPAI subtipe H5N1 perlu segera 
dilakukan (Webster dan Govorkova, 2006). 
Adanya strain virus baru (VAI subtipe H5N1 
isolat unggas air klaster Asia) dan didukung 
rendahnya antigenesitas virus isolat unggas air 
dengan virus bibit vaksin A1 subtipe H5N1 
(strain ayam Legok 2003), menuntut perlunya 
pergantian bibit vaksin yang sesuai dengan 
perkembangan genetik dan antigenik VAI 
subtipe H5N1 di Indonesia. 
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SIMPULAN DAN SARAN 

Simpulan 
VAI subtipe H5N1 isolat unggas air dari 

Jawa Barat membentuk 3 percabangan secara 
terpisah, yaitu 1 percabangan pada klaster 
Indonesia dan 2 percabangan pada klaster Asia. 
Enam VAI subtipe H5N1 isolat unggas air asal 
Jawa Barat (IPB1-RS sld IPB6-RS) merupakan 
strain virus yang berbeda dengan VAI subtipe 
H5N1 di Indonesia yang te lah diisolasi 
sebelumnya. Introduksi VAI subtipe H5N1 ke 
Indonesia tampaknya telah te jadi lebih dari satu 
kali. Reaksi silang antara VAI subtipe H5N1 
isolat ayam Legok 2003 dengan 9 VAI subtipe 
H5N1 isolat unggas air menunjukkan bahwa 
semua virus mempunyai antigenesitas yang 
berbeda dengan strain ayam Legok. Titer HI 
antara antibodi anti VAI subtipe H5N1 strain 
ayam Legok 2003 dengan 9 VAI subtipe H5N1 
isolat unggas air menunjukkan perbedaaan 
sampai 6 log lebih rendah dibandingkan dengan 
titer HI menggunakan strain homolog. 

Saran 
Genotiping VAI subtipe H5N1 isolat unggas 

air dari peternakan skala rumah tangga di Jawa 
Barat perlu dilakukan untuk mengetahui 
kemungkinan adanya reasorsi pada VAI subtipe 
H5N1 isolat unggas air. Protektivitas vaksin- 
vaksin AI komersial terhadap infeksi VAI subtipe 
H5N1 isolat unggas air perlu diuji lebih lanjut. 
Evaluasi bibit vaksin dengan virus-virus 
Indonesia perlu dilakukan secara berkelanjutan. 
Adanya strain baru yang tidak sesuai dengan 
bibit vaksin sebelumnya per lu  segera  
diantisipasi dengan pergantian bibit yang sesuai 
dengan perkembangan genetik dan antigenik 
VAI subtipe H5N1 Indonesia. 
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