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ABSTRAK 

      Riset ini bertujuan  untuk mengisolasi Protein Spike Virus 

Sars-Cov-2 Varian 7DPM : Implementasi aplikasi Pymol pada 

Pemurnian. Penelitian ini merupakan penelitian teoritis dengan 

menggunakan metode kajian komputasi pemodelan dengan 

menggunakan aplikasi pymol versi 2.5.2. Metode analisis 

komputasi pada penelitian ini menggunakan perangkat keras 

berupa leptop dengan processor AMD Ryzen 3 2200U with 

Radeon Vega Mobile Gfx 2.50 GHz, RAM 4 GB. Hasil dari 

penelitian ini diperoleh visualisasi protein spike Virus Sars-Cov-2 

Varian 7DPM dalam bentuk struktur bebas air, struktur bebas 

pengotor lain ,dan struktur native ligand. 
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1. Pendahuluan 

 Studi komputasi merupakan peran penting dalam penelitian ini.studi komputasi dapat 

menjelaskan visualisasi molekul kecil maupun molekul besar seperti protein.salah satu protein yang 

diteliti adalah Protein Spike Virus Sars-Cov-2.penelitian ini menggunakan aplikasi pymol menggunakan 

laptop dengan processor AMD Ryzen 3 2200U with Radeon Vega Mobile Gfx 2.50 GHz. 

         Berdasarkan hasil riset yang dilakukan salah satu aplikasi studi komputasi salah satu aplikasi 

pada studi komputasi adalah Avogadro,Hyperchem.Hyperchem aplikasi yang mudah digunakan karena 

aplikasi ini memiliki sifat yang langsung bisa menunjukkan struktur apa yang akan kita buat.struktur 

senyawa yang dihasilkan sangat jelas.dan juga dari aplikasi ini mendaptkan hasil dalam bentuk gambar 3 

dimensi.namun terdapat juga aplikasi lain pada studi komputasi yakni Pymol.Aplikasi ini merupakan 
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program visualisasi molekul yang dapat memberikan kualitas gambar 3 dimensi yang baik dari molekul 

yang dihasilkan. 

        Dalam riset ini dikaji Isolasi Protein Spike Virus Sars-Cov-2 Varian 7DPM : Implementasi 

aplikasi Pymol pada Pemurnian. Aplikasi ini digunakan untuk memurnikan sars-cov-2 yang sedang 

banyak dibicarakan PyMOL merupakan salah satu software yang digunakan untuk visualisasi suatu 

struktur biologi serta dapat menampilkan gambar dalam struktur 3 dimensi yang baik. Selain itu PyMOL 

juga dapat menyajikan tampilan struktur dan warna dari suatu molekul, dari molekul terkecil hingga 

makromolekul seperti protein.tujuan dari riset ini adalah untuk mengisolasi protein spike virus sars-cov-2 

varian 7dpm : implementasi aplikasi pymol pada pemurnian dengan menggunakan metode komputasi 

 . 

2. Metode 

Alat yang digunakan adalah perangkat computer dengan spesifikasi processor AMD Ryzen 3 

2200U with Radeon Vega Mobile Gfx 2.50 GHz dan software digunakan pada riset ini adalah software 

Pymol dengan spesifikasi perangkat yang digunakan versi 2.5.2 

 

 

 

 

 

          Struktur protein 7DPM di download pada https://www.rcsb.org. Melalui google Chrome. 

Kemudian Struktur tersebut akan disterilkan melalui aplikasi pymol dengan cara memasukkan struktur ke 

dalam aplikasi melalui menu file lalu open dan tarik struktur ke dalam aplikasi, serta dan menekan tombol 

(S) pada kanan bawah aplikasi. Untuk memurnikan protein dari air, maka pilih bagian (A) pada kanan 

aplikasi lalu tekan remove water. Sedangkan untuk memurnikan protein dari natif ligan, maka pilih 

bagian (A) kembali dan tekan “preset” lalu klik “ligand sites” dan “cartoon”. Stuktur protein 7DPM telah 

murni dari air dan natif ligan yang menempel. Hasil struktur dapat disimpan dalam format “PDB” dengan 

cara klik “file” lalu “Export Moleculel”, file dapat disimpan dengan nama “spike_7DPM_murni” dan 

pilih format “PDB” lalu “save”. Struktur protein 7DPM berhasil disave. 

3. Hasil dan Pembahasan 

Hasil pencarian struktur protein 7DPM pada https://www.rcsb.org. menunjukkan bahwa protein 

tersebut belum murni. Stuktur ptorein 7DPM masih mengandung air dan warna yang dihasilan tidak 

sempurna . 
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Gambar 2 : Struktur Awal Protein Menggunakan Pymol 

 

Air yang terdapat pada protein tersebut dihilangkan dengan klik “remove waters” dan lalu kemudian 

dimurnikan lagi dengan klik bagian “preset dan cartoon”.dan hasil dari langkah ini dapat dilihat 

protein tersebut memiliki bentuk warna yang sempurna dengan awalannya bewarna hijau. 

 

Gambar 3 Struktur murni dari air menggunakan pymol 
 

Gambar 4 Struktur Protein Murni Menggunakan Pymol 
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Protein yang telah berhasil diisolasi dan dimurnikan siap langsung disimpan dengan format 

“PDB” 

 

 

4. Kesimpulan 

Riset ini berhasil menghasilkan protein varian 7DPM Sars-Cov yang murni dari air dan pengotor 

lainnya. Hasil dari penelitian ini diperoleh visualisasi protein spike Virus Sars-Cov- 2 Varian 7DPM 

dalam bentuk struktur bebas air, struktur bebas pengotor lain ,dan struktur native ligand. Penelitian 

lanjutan dapat dilakukan pada tahapan interaksi molekuler secara dinamis 
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