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RINGKASAN DAN SUMMARY
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Keberhasilan pengobatan dan penanganan penyakit malaria pada suatu daerah endemi sangat ditentukan oleh kemampuan identifikasi dini keberadaan parasit malaria (P.falciparum) pada penderita. Oleh karena itu, ketersediaan sistim diagnosa yang akurat dan cepat merupakan suatu prasyarat penting keberhasilan penanganan dan penatalaksanaan penyakit malaria pada suatu daerah endemi. Dua prasyarat penting yang harus tersedia untuk keperluan tersebut adalah adanya primer spesifik dan metode preparasi DNA yang cepat dan akurat. Oleh karena itu dalam penelitian ini akan didisain primer spesifik penciri P.falciparum untuk masing-masing daerah endemi serta metode amplifikasi DNA MSP1 yang praktis dan mampu secara cepat mencirikan kehadiran parasit penyebab malaria.
Secara khusus, penelitian ini ditujukan untuk menghasilkan sistem teknologi diagnosis terhadap penyakit malaria yang dapat dilakukan sedini mungkin (pada awal demam). 
Sistim diagnosa yang akan dikembangkan dalam peelitian ini diharapkan mampu memiliki karakteristik dengan akurasi yang tinggi (> 90%), cepat (hanya membutuhkan waktu sekitar 3-4 jam), praktis karena prosedurnya sederhana serta ekonomis karena biayanya yang rendah.
Dari kegiatan tahun pertama ini, penelitian ini berhasil mendapatkan gen MSP1 dengan tiga primer yang memperlihatkan adanya fragmen spesifik pada P.falciparum.
Hasil fragmen spesifik ini selanjutnya disekunsing untuk mendapatkan untaian nukleotida dari masing-masing fragmen untuk menentukan keragaman gen MSP1 P.falciparum yang berasal dari masing-masing daerah endemi malaria. Dari hasil yang didapatkan, dilakukan studi homologi.
Sampel darah diambil dari pasien malaria yang berobat ke RSUD Solok Selatan, RSUD Pesisir Selatan, dan RSUD Mentawai. Selanjutnya dilakukan pemisahan DNA dengan menggunakan Saponin/Chelex 100. Selanjutnya diamplifikasi menggunakan Polymerase Chain Reaction (PCR) dan dielektroforesa untuk mengetahui fragmen DNA. 
Keragaman genetik P.falciparum telah dianalisa melalui proses amplifikasi dengan PCR terhadap daerah polimorfik pada gen MSP1. Tiga tipe alel yang ditemukan pada blok 2 MSP1 adalah K1, Mad20 dan RO33. Fragmen yang dideteksi dari tipe alel K1 memperlihatkan ukuran 290 bp, tipe alel Mad20 berukuran 238 dan tipe alel RO33 berukuran 190 bp. Alel yang paling banyak dijumpai adalah alel K1 (63%) dan Mad20 (26%) sedangkan RO33 dijumpai 11%.

ABSTRAK

Penelitian ini bertujuan untuk mengetahui variasi genetik Plasmodium falciparum penyebab malaria pada daerah-daerah endemi di Sumatera Barat. Secara khusus, terget yang ingin dicapai adalah untuk mengetahui variasi genetik yang akan menjadi dasar penyusunan pola  penatalaksanaan malaria di Sumatera Barat. Sampel darah diambil dari pasien malaria yang berobat ke RSUD Solok Selatan, RSUD Pesisir Selatan, dan RSUD Mentawai. Selanjutnya dilakukan pemisahan DNA dengan menggunakan Saponin/Chelex 100. Selanjutnya diamplifikasi menggunakan Polymerase Chain Reaction (PCR) dan dielektroforesa untuk mengetahui fragmen DNA. 
Keragaman genetik P.falciparum telah dianalisa melalui proses amplifikasi dengan PCR terhadap daerah polimorfik pada gen MSP1. Tiga tipe alel yang ditemukan pada blok 2 MSP1 adalah K1, Mad20 dan RO33. Fragmen yang dideteksi dari tipe alel K1 memperlihatkan ukuran 290 bp, tipe alel Mad20 berukuran 238 dan tipe alel RO33 berukuran 190 bp. Alel yang paling banyak dijumpai adalah alel K1 (63%) dan Mad20 (26%) sedangkan RO33 dijumpai 11%.


