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ABSTRAK

Kanker serviks merupakan tumor ganas yang dapat menyebar (metastasis) ke
organ-organ lain yang bisa menyebabkan kematian. Menurut Global Burden of
Cancer Study (Globocan), 95% penyebab utama kanker serviks adalah Human
Papilloma Virus (HPV). Sejauh ini vaksinasi merupakan salah satu cara mencegah
infeksi HPV. Jenis vaksin Virus Like Particle (VLP) berbeda dengan jenis vaksin
virus yang dilemahkan. Pada VLP tidak memiliki materi genetik sehingga tidak
dapat menular dan bereplikasi, ini yang mendasari VLP aman dibandingkan dengan
jenis vaksin yang menggunakan virus hidup dalam pengembangan produksi vaksin.
Pada penelitian ini lebih difokuskan untuk mengevaluasi 4 model desain vaksin
VLP chimeric HPV 18/45/59 yang sudah dilakukan modifikasi permukaan loops
BC, DE, EF, FG, HI dengan metode imunoinformatika. Hasil penelitian
menunjukkan bahwa desain vaksin model 3 memiliki evaluasi yang paling baik dan
aman, meliputi antigenisitas (0,5284), sifat fisikokimia (berat molekul 51,16 kDa,
titik isoelektrik (pI) 5,71, dan GRAVY 0,358), dan vaksin tidak menimbulkan
reaksi alergi serta tidak bersifat toksik. Selain itu, kandidat vaksin model 3
menunjukkan imunogenisitas yang signifikan yaitu peningkatan antigen pada hari
ke-5, dan mulai menurun pada hari ke-20 artinya tubuh merespon vaksin sebagai
antigen ditandai dengan peningkatan Imunoglobulin M (IgM) dan Imunoglobulin
G (IgG) yaitu sebesar 1,4 x 10° count/ml, serta populasi sel B yang menunjukkan
peningkatan sel memori sebesar 2500 cells/mm?, yang memberikan perlindungan
jangka panjang. Hasil ini menunjukkan bahwa model 3 memiliki potensi terbesar
untuk digunakan sebagai vaksin yang efektif dan aman.

Kata Kunci : Kanker Serviks, Human Papillomavirus (HPV), Virus Like Particle
(VLP), Imunoinformatika.
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ABSTRACT

Cervical cancer is a malignant tumor that can metastasize to other organs and lead
to death. According to the Global Burden of Cancer Study (Globocan), 95% of the
primary cause of cervical cancer is the Human Papillomavirus (HPV). So far,
vaccination is one of the methods to prevent HPV infection. Virus-Like Particle
(VLP) vaccines differ from live attenuated virus vaccines in that VLPs do not
contain genetic material, so they cannot infect or replicate. This makes VLPs safer
compared to live virus vaccines used in vaccine production. This study focuses on
evaluating 4 chimeric HPV 18/45/59 VLP vaccine design models that have
undergone surface loop modifications (BC, DE, EF, FG, HI) using
immunoinformatics methods. The results show that model 3 vaccine design has the
best and safest evaluation, including antigenicity (0.5284), physicochemical
properties (molecular weight 51.16 kDa, isoelectric point (pl) 5.71, and GRAVY
0.358), and the vaccine does not cause allergic reactions or exhibit toxicity.
Additionally, model 3 vaccine candidates show significant immunogenicity, with
antigen levels increasing on day 5 and starting to decrease on day 20, indicating
that the body responds to the vaccine as an antigen, marked by increased
Immunoglobulin M (IgM) and Immunoglobulin G (IgG) levels of 1.4 x 10° count/ml,
and an increase in memory B cells to 2500 cells/mm?’, providing long-term
protection. These results indicate that model 3 has the greatest potential to be used
as an effective and safe vaccine.

Keywords: Cervical Cancer, Human Papillomavirus (HPV), Virus-Like Particle
(VLP), Immunoinformatics.
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