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ABSTRAK

Pentingnya keamanan pasien pada saat melakukan proses perawatan kedokteran gigi dan
mulut menjadi hal penting. Namun, tingginya kontaminasi yang telah dilaporkan pada dental unit
memberikan perhatian khusus, sehingga perlu diidentifikasi dan dipelajari mengenai pola dari
bakteri kontaminan dan mekanisme transduksi respon bakteri terhadap lingkunganya. Penelitian
ini bertujuan untuk mempelajari menenai keanekaragaman bakteri kontaminasi pada dental unit,
Chemotactic signal dan jalur dari chemoresptor melalui penekatan secara in silico. Penelitian in
silico dilakukan dengan menggunakan beberapa software tools yang berbasis online maupun
offline dengan pemanfaatan database sequence genomic dari bakteri kontaminasi dental unit.
Analisis filogenetik tree berdasarkan gen 16s rRNA menggunakan MEGA 6 software, interaksi
protein signaling dianalisis menggunakan MiST 3.0 (https://mistdb.com/), signal transduction dan
struktur protein (https://pfam xfam.org/), peran chemotaxis interPro ebi
(https://www .ebi.ac uk/interpro/structure/), dan biological process menggunakan Ebi QuickGo
(https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/). Analisis menunjukan 58 species kontaminasi bakteri
menunjukan uji similaritas > 95%. Analisis jalur chemosensory P. aeruginosa dengan panjang
genome 6.538 Mbp melalui 8 jalur mekanisme persinyalanan dengan total 48 jalur persinyalan
MCP. Analisis persinyalan MCP kelas yaitu 24H,36H, 40H, dan 44H, sedangkan identifikasi kelas
MCP dikelompokan berdasarkan dengan kemosensori kelas yaitu CheW, CheA, CheR, CheB,
CheV, CheD dan CheZ. Kesimpulan dari penelitian ini, kompleksivitas pada jalur interaksi
chemoreseptor dalam beradaptasi dengan cepat terhadap lingkungan.

Kata kunci: Filogenetik tree, bakteri kontaminasi, dental unit, 16srRNA, chemoreseptor, in
silico. P. aeroginosa
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ABSTRACT

The importance of patient safety when carrying out dental and oral care processes is
essential. However, the high levels of contamination that have been reported in dental units are of
particular concern, so it is necessary to identity and study the patterns of bacterial contaminants
and the transduction mechanisms of bacterial responses to their environment. This study
investigates the diversity of bacterial contamination in dental units, chemotaxtic signals, and
pathways from chemoreceptors through in silico approched. In silico research was carried out
using several online and offline software tools utilizing a genomic sequence database from
bacteria-contaminated with dental units. Phylogenetic analysis of the tree based on the 16s rRNA
gene using MEGA 6 software, protein signaling interactions were analyzed using MiST 3.0
(https://mistdb.com/), signal transduction and protein structure (https://pfam.xfam.org/), the role
of chemotaxis using interPro Ebi (https://www.ebi.ac.uk/interpro/structure/), dan biological
process using Ebi QuickGo (https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/). The analysis showed that 58
species of bacterial contamination showed a similarity test > 95%. Chemosensory pathway
analysis of P. aeruginosa with a genome length of 6.538 Mbp through 8 signaling mechanism
pathways for a total of 48 MCP. Signaling pathways.MCP signaling analysis classes are 24H, 36H,
40H, and 44H, while the identification of MCP classes is grouped based on chemosensory classes,
namely CheW, CheA, CheR, CheB, Chev, CheD, and CheZ. The conclusion of this study, the
complexity of the chemoreceptor interaction pathway in adapting quickly to the environment.

Keywords: Phylogenetic tree, contaminant bacteria, dental unit, 16srRNA, chemoreceptor, in
silico. P. aeroginosa.
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PENDAHULUAN

Pemeriksaan gigi dengan menggunakan dental unit sebagai penunjang bagian dari
komponen penting untuk keberhasillan perawatan kedokteran gigi. Komponen dental unit terdiri
dari dental chair, dental light, bowl rinse, dental unit waterline, dan instrument table (Tuttlebee et
al., 2002) Namun, beberapa penelitian telah melaporkan mengenai kontaminasi bakteri pada
komponen dental unit akibat akumulasi infeksi baik dari lingkungan ataupun dari akumulasi
pasien. Dental unit terakumulasi infeksi dapat memberikan dampak berupa infeksi silang antara,
pasien, dokter gigi dan pegawai unit pelayanan dokter gigi, baik secara langsung maupun tidak
langsung.(Coleman et al., 2009) Beberapa unit yang banyak dilaporkan dan ditemukan
menginfeksi pada dental unit pada bagian handpiece yang berfungsi penyedia air untuk
mendinginkan peralatan gigi dan membilas jaringan mulut. Selama perawatan gigi, pasien dan
personel terkena kontak langsung dengan air yang terkontaminasi bakteri dalam bentuk percikan
dan dengan aerosol air yang terkontaminasi yang dipancarkan selama bekerja oleh unit handpiece,
termasuk instrumen berputar dan ultrasonik.(Alkhulaifi et al., 2020)

Analisis filogenetik dilakukan untuk memahami kekerabatan pada bakteri yang telah
diketahui mengkontaminasi dental unit. ldentifikasi berbasis genotype akan memberikan
keakuratan yang lebih tinggi mengenai kekerabatan dengan filogenetik tree berdasarkan gen
16sRNA (Kasi et al., 2019) Analisis filogenetik dilakukan untuk mengetahui hubungan
kekerabatan dan evolusi bakteri yang mengkontaminasi dental unit untuk melihat keragaman dan
kekerabatan antara organisme. Kemampuan bertahan bakteri dengan cepat merespon dan bertahan
pada berbagai kondisi, mekanisme persinyalan pada bakteria dikenal dengan system one
component system (OCS), untuk menggabungkan fungsi sensorik dan pengaturan fungsi pada
single protein.(Ulrich et al., 2005) salah satu mekanisme signaling OCS melalui system
kemosensori transduksi sinyal yang kompleks pada bakteria dalam merespon kondisi lingkungan.
Salah satu bakteri paling umum diketahui teridentifikasi mengkontaminasi di beberapa dental unit
dan fasilitas kesehatan yaitu Pseudomonas aeruginosa (P.aeruginosa).

P. aeruginosa banyak ditemukan pada fasilitas kesehatan mengalami resistance antibiotik.
Beberapa peneliti telah mengungkapkan beberapa penemuan resistensi dari bakteri P. aeruginosa
pada berbagai macam tipe antibiotik dengan pola resistesi siprofloksasin pada bakteri
Pseudomonas spp pada permukaan lingkungan rumah sakit(Elzen et al.,, 2016)
amoksisilin,(Masyeni et al., 2018) fostomisin dan polimiksin(Adheline, 2019). Namun, belum ada
informasi mengenai kekerabatan dan response bakteri terhadap kondisi lingkungan belum banyak
terungkap. Oleh karena itu, penelitian ini dilakukan untuk mengetahui filogenetik tree,
chemoresponse dan mekanisme persinyalan dari bakteria kontaminasi dental unit secara in silico.

METODE PENELITIAN

Kegiatan penelitian ini dilakukan dengan menggunakan computer dengan edisi Windows
10 Pro, version 1511, prosesor AMD E1-1200 APU with Radeon ™ HD Graphics 1.40 GHz, RAM
4.00 GB dengan system operasi 64 bit. Analisis secara in silico untuk mengkonstruksi bakteri yang
menginfeksi dental unit bakteri dari Pubmed NCBI. Data bakteri diidentifikasi species dan
hubungan kekerabatan dengan filogenetik tree menggunakan data genomik sequence nukleotida
16 srRNA dari bakteri dengan format FASTA. Analisis filogenetik tree ditampilkan dengan
menggunakan MEGA 6 software. (Kumar et al., 2018)
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Analisis microbial signal transduction menggunakan database chemosensory system dalam
memodulasi ekspresi gene, pembentukan biofilm, host-patogen dan interaksi yang
menguntungkan dengan menggunakan software MiST 3.0 berbasis website database
(https://mistdb.com/).(Gumerov et al., 2020) Bakteri yang diketahui pada beberapa penelitian di
Indonesia banyak ditemukan mengindeksi dental unit yaitu Pseudomonas aeruginosa, dilakukan
analisis ~ mengenai mekanisme  signal  transduction  dan struktur  protein
(https://ptam xfam.org/),(El-Gebali et al., 2019) yang berperan pada chemotaxis menggunakan
interPro ebi (https://www.ebi.ac.uk/interpro/structure/).(EMBL-EBI, 2018) Analisis biological
process untuk mengetahui mekanisme dari protein P. aeruginosa menggunakan Ebi QuickGo
(https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/).(Binns et al., 2009)

HASIL DAN PEMBAHASAN

Lingkungan klinis kedokteran gigi terutama area pelayanan pemeriksaan di dental unit
pada beberapa bakteri gram positif-negatif yang bersifat pathogen. Infeksi silang akibat bakteri
kontaminasi dapat terjadi antara pasien dan dokter, hingga ke komunitas. Transmisi bakteri
penyebab infeksi dapat terjadi melalui beberapa mekanisme seperti droplet, airbone maupun via
kontak langsung, lantai, dinding dan peralatan medis. Terus meningkatnya kejadian infeksi
terutama akibat kontaminasi dari fasilitas di pelayanan kesehatan merupakan salah satu yang
menjadi perhatian dikarenakan kasusnya terus meningkat dari tahun ke tahun. Pada kejadian
perawatan gigi dan mulut dapat berkontak dengan saliva dan darah, dan ditemukan menginfeksi
di rumah sakit dengan infeksi silang diperkirakan sekitar 20-40%.(Mokodompit et al., 2019)

Pada perelitian ini kami telah melakukan identifikasi terhadap bakteri yang banyak
ditemukan mengkontaminasi pada dental unit. Sebanyak 58 species bakteri kontaminasi bakteri
telah dikoleksi dan dianalisis menggunakan data 16sRNA dan format file FASTA. Neighboring
relationship direkonstruksi menjadi sebuah filogenetik tree dapat dilihat pada gambar 1.

Analisis filogenetik tree menunjukan paada seluru species yang dianalisis menunjukan
tingkat similaritas lebih dari >95% dari setiap species. Pada analisis species kami menemukan
beberapa kluster bakteri yaitu Paenarthrobacter, Microbacterium, Brevbacterium,
corynebacterium, staphylococcus dan Pseudomonas. Hasil analisis uji similaritas untuk
merekonstruksi fiogenetik tree diketahui bahwa frekuensi nukleotida berupa basa A = 24 98%,
T/U = 20.69%, C = 22.48%, dan G = 31.84%. Estimasi dengan nilai ML, tree topology dengan
nilai maximum Log likelihood berbasis komputasi sebesar -17464.478. Codon posisi termasuk
Ist+2nd+3rd+Noncoding, dengan 1317 positions pada dataset akhir.

Beberapa peneliti telah banyak melaporkan, P. aeruginosa ditemukan pada properti di
lingkungan rumah sakit.(Ghane & Azimi, 2014) Uniknya, P. aerruginosa mampu mensekresikan
faktor virulensi dan exometabolite seperti protease, hemolisin, blue phenazine pyocyanin (PCN),
the fluorescent green siderophore proverdin (Pvd) yang dapat membentuk biofilm. P. aeruginosa
mampu mengoksidasi dan mereduksi molekul lain untuk membunuh pesaingnya agar dapat
mendominasi lingkungan melalui proses adhesi, invasi dan penyebaran sel epitel.(Hajardhini et
al., 2020) mekanisme yang terjadi melibatkan berbagai jalur aktivasi dan mekanisme transduksi
persinyalan. Jalur transduksi persinyalan dapat melibatkan berbagai domain protein yang unik
dalam berbagai peran dalam proses lain. Jalur persinyalan kemotaksis yang specifik melalui jalur
kemosensor. Nilai similaritas yang tinggi dari hasil uji keragaman dengan rekonstruksi filogentik
memberikan gambaran asumsi bahwa mekanisme signal transduksi setiap species dimungkinkan
memiliki kesamaan yang cukup tinggi.
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A 044873.1 Rothia mucilaginosa strain DSM 20746 165 ribosomal RNA partial sequence

e
o MR D44E94.1 Arthrobacter waluwensis strain 1551 185 ribosomal RMNA partial sequence
MR 026235 1 Peenarthrobacter ikcis strain DSM 20138 165 ribosomal RMNA partial sequence
MRt 026234 1 Paenanhrobacter histidinolovorans strain DSM 20115 165 ribosomal RMA pantial sequence
NR 152027 1 Clavibacter michigenensis subsp. capsici strain PFO0A 165 ribosomal RNA patial sequence
s NR 044935 1 Micrabacterium laevanformans stran DSM 20140 165 ribosomal RNA partial Sequence
#7111 NR 0265163 1 Microbacterium testaceum sirain DSM 20166 165 ribosomal RNA partal sequence
MR 029350.1 Microbacterium flavescens strain 401 165 ribosomal RNA partial sequence
HR 026289 1 Brevibacterium mcbrelineri ATCIC 49020 165 ribosomal RNA partial sequence
mm NR 041752 1 Brevibacterum ciitidis stran UR Marseille 1908-67770 165 ribosomal RMA partial sequence
"L NR 028262 1 Brevibacterum epidermidis stran 159 165 ribosomal RMA partial sequence
 NR 0370211 Rhodococcus fascians stran CF17 165 ribosomal RMNA partial sequence

. NR 026211 1 Corynebacterium auns stran DSM 44122 165 nbosomal RNA partial sequence

@wis - NR 025314 1 Corynebacterium variabile strain DSM 20132 165 ribosomal RNA pantial sequence

“*L NR 027597 1 Garynebacterium ureahticum strain DSM 7108 165 ribasomal RNA partial sequence
A NR 042058 1 Pediococcus pentosaceus strain DSM 20338 165 ribosomal RMA partial sequence
st | NR 104550.1 Enterococcus casseliflavus strain NBRG 100478 165 ribosomal RNA partial sequence

MR 104872.1 Streptococcus acidominimus stran LG 17755 1685 ribosomal RNA partial sequence

Lk | NR 025448 1 Bacilus halodurans strain DSM 487 165 ribosomal RNA partial sequence
MR 025520.1 Staphylococcus sciun strain DSM 20345 165 ribosomal RMA pantial sequence

NR 074899.2 cu subsp. saprophyticus ATCC 15306 16 ribosomal RNA complete sequence

NR 024664 1 Staphylococcus arlellae siran ATCC 43957 165 ribosomal RNA panial sequence

% R 024668 1 Staphylococcus kigdunensis strain ATCG 43808 165 ribosomal RNA parlial sequence

%% NR 036955 1 Staphylococcus haemolyticus strain SM 131 165 ribosomal RMA partial sequence

by [~ NR 043152.1 Ralstonia pickettii strain ATCC 27511 165 ribosomal RNA partial sequence

57— NR 0246961 Herbaspinllum huttiense stran ATCC 14670 165 ribosomal RNA partial sequence
™ — NR 0253571 Mlcaligenes faecalis subsp. parafaecalis strain G 165 ribosomal RNA partial sequence

= MR 028208 1 Burkholdena cepacia strain 717 165 ribesomal RNA partial sequence

s NR 041757 1 Acidovorax avenae strain ICMP 3183 165 nbosomal RNA partial sequence

o{ = NR 040604 1 Stenotrophomanas matophiia strain ATCC 19851 168 rbesomal RNA partial sequence

NR 103834 2 Pseudomonas stutzer ATCC 17588 LMG 11199 165 ribosomal RNA complete sequence

™ NR 026078 1 Psewudomanas aeruginasa strain DSM 50071 165 ribosomal RNA complete sequence

kv || MR 0424201 Pseudomonas fuorescens strain 1AM 12022 165 ribosomal RNA partial sequence

HR 0434241 Pseudomonas putida strain LAM 1236 185 ribosomal RNA partial sequence
e
MR (43716.1 Pseudomenas syringae stran NCPPE 281 165 ribosomal RMA partial sequence

s 7! MR 164626 1 Pseudomonas chioraraphis subsp. aurantiaca strain NCIB 10068 165 ribosomal RMA partial sequence

t——— D14026 1 Sphingobacterium spritivorum 165 ribosomal RNA

HNR 037104 1 Brevundimanas vesiculans stran Busing 165 ribosomal RMNA partial sequence
HR 104893 1 Sphingamanas paucimobiis stran DSM 30198 165 ribosomal RNA partial sequence

MR 0256151 Streptomyces albus strain DSM 402313 165 ribosomal RNA gene partial sequence

Gambar 1. Filogenetik tree identifikasi (%) dari kelompok bakteri yang diketahui mengkontaminasi dental
unit berdasarkan sekuense 16s RNA

Analisis jalur chemosensory pada species P. aeruginosa dengan panjang genome 6.538
Mbp melalui 8 jalur mekanisme persinyalanan dengan total 48 jalur persinyalan MCP (Gambar 2).
MCP merupakan pengklasifikasian berdasarkan jumlah heptad heliks yang terdiri dari pengenalan
domain pensinyalan dengan mempertimbangkan jalur kelas kemosensori berbasis evolusi.
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(Alexander & Zhulin, 2007; Wuichet & Zhulin, 2010) analisis persinyalan MCP kelas yaitu 24H,
36H, 40H, dan 44H, sedangkan identifikasi kelas MCP dikelompokan berdasarkan dengan
kemosensori kelas yaitu CheW, CheA, CheR, CheB, CheV, CheD dan CheZ.(Wuichet & Zhulin,
2010)

Chemosensory systems

Accession Name Size (Mbp) MCP CheW CheA CheR CheB CheCX CheV CheD CheZ Other Total
NC_008463.1 ANONYMOUS 6.538 24H 2 7 ACF 1 ACF 1 ACF1 F61 F71 | FG1 48

36H F6 1 F6 1 F6 1

40H 2 F7 F71 | F71

44H Tip Tip1 | Tip1

Total 6.538 24H 2 7 ACF1 ACF1 | ACF1 F61  FT7T1 | FGB1

36H F& 1 F6 1 F6 1

40H 22 F7 1 F71 F7

44H Tp1 | Tip1 | Tip1

Gambar 2. Chemosensory system pada species P. aeruginosa degenerate menggunakan MiST 3 0(Gumerov et
al., 2020)

Analisis detail pada bakteria yang ditemukan menginfeksi dental unit dan memiliki peran
pada mekanisme chemotaxis secara detail dapat dilihat pada table 2. Analisis data mennentujukan
informasi bakteri, input dan output domain (persinyalan), ukuran genome dan mekanisme gene/
protein yang terlibat pada chemosensory systeni.

Tabel 1. Hasil pengamatan rata-rata kadar kreatinin serum pada tikus Sprague dawley yang diinduksi Parasetamol,
ekstrak etanol daun sirsak

Output Size

No Organisme Input domains domains  (Mbp) Chemosensory System Total
CheB_Methylest, CheR_N,
Rhodococcus EAL, Cher, PAS_10, PAS_3,
! fascians PAS GGDEF 3.066 PAS_8,PAS_9, GGDEF, 9
EAL
Enterococcus
2 casseliflavus dCache_1, Pas 3.498 ﬁgg; iC!l::lF{‘ CheCX, 4
NBRC 100478 S1En
. MCPSignal, dCache_1,
dCache_1, Pill, = L.
3 ... .. dCache_2,4HB_MCP, 4316 HAMP, CheW, Pilj, HPT, 10
Ralstonia pickettii sCache_2, TarHC, Cache_3-
Cache_3-Cache_2
Cache_2
MCPSsignal, PAS_3, TarH,
HAMP, CheZ,
Alcaligenes anhe 9 Response_reg,
4 faecalis PAS, dCache_2 4075 CheB_methylest, 3

CheR_N . HPT, HATPase_c,
CheW, sCache_2
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Pseudomonas
stutzeri

Pseudomonas
aeruginosa

Pseudomonas
fluorescens

Pseudomonas
putida

HBM, 4HB_MCP,
FIST, FIST_C, FIST,

FIST_C, dCache_1, PilJ,

PAS,

4HB_MCP, HBM,

dCache_1, 4HB_MCP,

Pill, dCache_2, PAS.

Cache_3-Cache_2,
HBM, dCache_1, Pill,
PAS,4HB_MCP,
dCache_2, HBM.

NIT, HBM, Pill,
dCache_1, PAS,
dCache_2

4.526

6.484

HBM, HMP, MCPsignal,
CheR, CherR, CheW,
Response_reg, sCache_2,
HAMP, Response_reg,
CheB_methylest, CheZ,
4HB_MCP_1,FIST,
FIST_C, dCache_1, Pill,
PAS_9,PAS_3, dCache_1,
CheR_N, HPT,
CheB_Methylest, HAMP,
F6, CheV, dCache_2,
Methyl-accepting
chemotaxis protein, 40H,
Chemotaxis, Tfp, MAC2,
4HB_MCP_1, HAMP,
MCPsignal, HBM,
dCache_1, CheW, CheR,
ACF, Chemotaxis, CheA,
Hpt, HATPase_c,
Response_reg,
CheB_methylest, CheV, F6,
CheR_N, CheR, Pill,
sCache_2,40H, PAS_3,
CheZ, F6, Methyl-accepting
chemotaxis protein,CheB,
HBM, 24H,

CheW, Response_reg,
CheR_N, CheR,PAS_3,
MCPsignal, 4HB_MCP_1,
HAMP, CheZ, Hpt,
HATPase_c, CheW, CheA,
CheB, F6, CheB_methylest,
MCPsignal, dCache_1, 46
PAS_10,PAS_9, sCache_2,
HBM, mcp-40H, mep-44H,
mcp-24H, mep_52H, mcp-

38H, Tfp, ACF, F1,F7, F8,
F3,F6,F13, MAC2, MACI,
Uncat, ACF,

NIT, HAMP, MCPsignal,

HBM, CheW, Pill, Hpt,
HATPase, dCache_1, CheZ,

Hpt, Response_reg,
CheB_methylest, PAS_3,
CheR_N, CheR, MAC2,
PAS_4,PAS_10, HiSKA, 54
sCache_2, TarH, 40H, MCP,

Tfp, ACF, F1,F2,F7,
Chemotaxis, CheZ, F6, F4,
F5.F17, MACI, Uncat,
Methyl-accepting

chemotaxis protein,

43

48
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24H, 34H, 36H, 40H, ACF,
F6,F8, Tfp, MAC2, MCP,
CheW, CheA, CheR, CheB,
CheCX, CheV, CheD, CheZ,
mCPsignal, HBM, HAMP,
PAS_3,.PAS_2, FIST,
FIST_C, 4HB_MCP _1,
dCahache_1, response_reg,
CheR_N, Hpt, HATPase_c,
PAS_4,PAS_3.
MCP, CHeW, CheA, CheR,
CheB, CheV, CheD, CheZ,
24H, 40H, 44H, ACF, F6,
MAC?2, F6, Hpt, PilJ,
Pseudomonas PilJ, Cache_3-Cache_2, MCPsignal, Cache_3-
10 chlororaphis dCache_1, PAS 7.122 Cache_2, dCache_l, 49
: - ' Response_reg, HAMP,
PAS_9,PAS_3,CheR_N,
CheR, Response_reg,
sCache_2,4HB_MCP 1,
CheB_methylest, HBM,
Sphingobacterium 5137 CheR, CheB, MAC2Z,
spiritivorum ) CheB_methylest

HBM, PAS, FIST,
FIST_C,4HB_MCP, 6.094
dCache_1.

Pseudomonas
syringae

77

Dalam kompleks kemosensori, kemoreseptor dapat berinteraksi dengan kinase, adptor,
dan satu sama lain melalui subdomain berbeda yang sangat conserve. Oleh karena itu, analisis jalur
persinyalan dapat bervariasi dalam pola mengarah pada spesifitas jalur. Pada P. aeruginosa kami
mengidentifikasi beberapa mekanisme persinyalan yang berhubungan dengan chemoreseptor yang
melibatkan beberapa protein dalam jalur transduksi (Gambar 3a). Beberapa protein yang terlibat
penting pada mekanisme chemoreseptor kami visualisasikan daam bentuk kristalografi protein
yaitu Methyl-accepting chemotaxis protein, Methyl-accepting chemotaxis protein, dan
Chemotaxis protein CheY (Gambar 3b-d).

Proses pemetaan persignalan pada P aeruginoma menunjukan terdapat 8 input domain
protein yang terlibat dalam mekanisme chemoreseptor-binding sites dari consensus sequence
adaptor protein (Table 1). P. aeruginosa memiliki specifik persinyalan yang melibatkan CheR
methyltransferases yang tidak hanya conserved hanya pada sequence, akan tetapi juga specifik
pada heptad C13 di 19 kemoreseptor (semua kelas 40H).(Garcia-Fontana et al., 2013, 2014)
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Gambar 3. Chemoreseptor mekanisme pada P. aeruginosa, A. signal transduksi yang berhubungan pada
chemoreseptor, B. kristalografi protein Methyl-accepting chemotaxis protein, C.
Kristalografi protein Methyl-accepting chemotaxis protein, D. Kristalografi protein
Chemotaxis protein CheY

Analisis mekanisme dari chemotaxis P. aeruginosa menunjukan terlibatnya beberapa
mekansime biological proses yang terjadi (gambar 4). Menetapkan jalur mekanisme reseptor yang
berbeda merupakan hal yang cukup sulit untuk diungkap mengingat jumlah dari reseptor yang
terlibat dalam jumlah tinggi pada setiap kategori. 48 kemoreseptor yang kemungkinan bekerja
pada empat jalur yang berbeda perlu dipelajari dengan lebih eksplisit terutama dalam memahami
interaksi protein-protein melalui metilasi aatau interaksi subdomain misalnya pada CheA dan

CheW kinase.

119
Tirta Wardana




ISSN: 0216-3098

G0:0008150

biological
process

Process
Function

Part of
IZ‘ Regulates
biclogical it 1
process Positively regulates
tivel lat
GO0:0007154 G0:0050794 .—> Negatively reguares

GO0:0050896 GO:0009987 GO:0065007

cellular
process

response to

biological
stimulus

regulation

GO0:0050789 G0:0023052
regulation of

signaling

G0:0051716

cellular cell regulation of Occurs in
response to communicatio cellular —_—
stimulus n process

______ Copstlect 8]
Capable of part of
A -

GO:0007165

signal
transduction

QuickGO - https://www.ebi.ac.uk/QuickGO
Gambar 4. Signal transduction yang terlibat dalam proses chemotaxis P. aeruginosa melalui
analisis in silico menggunakan QuickGO.

Komputasional prediksi memberikan pemahaman yang begitu kompleks pada jalur
interaksi chemoreseptor dalam beradaptasi dengan cepat terhadap lingkungan. Beberapa penelitian
yang telah mencoba memprediksi secara komputasi dan experimental bahwa WsPA merupakan
satu-satunya reseptor yang berinteraksi dengan jalur Wsp, namun membutuhkan pembentukan c-
di-GMP oleh regulator respons WspR. (Giivener & Harwood, 2007; Huangyutitham et al., 2013;
O’Connor et al., 2012; Ortega et al., 2017). Pemanfaatan analisis komparatif genomic memiliki
keuntungan yang lebih mudah dibandingkan dengan pembuktian secara eksperimental. Lebih lagi,
dalam membahas ataupun menjawab pola urutan yang bebeda dalam memprediksi setiap jalur
yang terlibat interaksi pada chemoreseptor.

Namun, analisis secara boinformatik tidak dapat memberikan gambaran apapun tanpa
diperoleh dari berbagai pendekatan secara eksperimental yang telah dilakukan dan dilaporkan oleh
banyak kelompok penelitian pada beberapa decade ini. Analisis secara bioinformatik ini hanya
memberikan ilustrasi yang kompleks mengenai jalur persinyalan yang terjadi pada P. aeroginosa
melalui jalur mekanisme chemoresptor.

KESIMPULAN

Analisis melalui pendekatan bioinformatika pada bakteri yang ditemukan
mengkontaminasi dental unit menggunakan pendekatan filogenetik tree menunjukan tingkat
similaritas yang tinggi. Kemampuan yang cepat dalam beradaptasi memberikan kemampuan
bakteri untuk dapat bertahan pada kondisi lingkungan yang berubah. Analisis chemoreseptor dapat
mengamati mengenai gambaran signal transduksi dan mekanisme yang terjadi pada bakteri P.
aeroginasa melalui beberapa jalur persinyalan dalam merespon lingkungan yang belibatkan
proses biologi.
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