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ABSTRAK

Hormon kortisol adalah hormon yang berkaitan dengan respons tubuh terhadap
stres, kelebihan atau kekurangan jumlah kortisol dapat menyebabkan beberapa
penyakit. Pengujian kortisol saat ini yang banyak digunakan adalah enzyme-linked
immunosorbent (ELISA) kekurangan pada metode ini yaitu metode imobilisasi
antigen non spesifik, sehingga konsentrasi analik yang kecil dalam sampel harus
kompetisi dengan protein serum lain saat pengikatan pada permukaan lubang.
Tujuan penelitian ini adalah untuk mendesain struktur nanobodi yang memiliki
afinitas tinggi menggunakan metode penambatan molekul. Struktur nanobodi
diperoleh dari Protein Data Bank (PDB) dengan kode 6ITP. Dilakukan penelitian
dengan melakukan perubaban struktur asam amino pada ring molekul 6ITP
tersebut pada posisi Threonin28 menjadi Prolin28 dan pada posisi Threonin33
menjadi Leusin53. Kemudian dilakukan pengukuran energi menggunakan Biovia
Discovery Studio dan autodock tools. Hasil penelitian menunjukan bahwa 6ITP
natif memberikan hasil -9,08 kcal/mol, kemudian perubahan struktur asam amino
diposisi Threonin28 menjadi Prolin28 menghasilkan -9,47 kcal/mol, sedangkan
pada posisi Threonin53 menjadi Leusin53 memberikan hasil energi -9,51 kcal/mol.
Penelitian menunjukan bahwa modifikasi 61TP Leusin33 memiliki energi yang jauh
lebih baik atau memiliki affinitas energi tertinggi jika dibandingkan dengan

prolin28 maupun struktur 61TP natif.

Kata kunci: Kortisol,Nanobodi, Biovia Discovery Studio,Autodock Tools.
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ABSTRACT

Cortisol hormone is a hormone related to the body's response to stress, excess or
lack of cortisol can cause several diseases. Currently, the most widely used cortisol
test is enzyme-linked immunosorbent (ELISA). The drawback of this method is the
non-specific antigen immobilization method, so the small analytical concentration
in the sample must compele with other serum proteins when binding to the surface
of the hole. The purpose of this study was to design nanobody structures that have
high affinity using the molecular anchoring method. The nanobody structure was
obtained from the Protein Data Bank (PDB) with the code 6ITP. The research was
conducted by changing the amino acid structure in the 61TP molecular ring at the
Threonin28 position to Prolin28 and at the Threonin33 position to Leusin33. Then
energy measurements were made using the Biovia Discovery Studio and autodock
tools. The results showed that native 6ITP yielded -9.08 kcal/mol, then changes in
the amino acid structure at the Threonin28 position to Prolin28 yielded -9.47
keal/mol, while at the Threonin33 position to Leucine33, the energy yield was -9.51
keal/mol. . Research shows that the modified GITP Leucine53 has a much better
energy or has the highest energy affinity when compared to proline28 and the native
6ITP structure.

Keywords:  Cortisol,Nanobodies, Biovia Discovery Studio, Autodock Tools.
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