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ABSTRAK

ANALISIS POTENSI ANTIDIABETIK DARI PEPTIDA BIOAKTIF IKAN
GABUS (Channa striata) SECARA IN SILICO (Oleh Muhammad Ehsan;
Pembimbing Noer Komari, S.Si., M.Kes, Rahmat Eko Sanjaya S.Pd., M.Si.; 2024;
56 Halaman)

Diabetes melitus yang adalah penyakit peringkat ketiga sebagai penyebab kematian
setelah kanker dan kardiovaskular. Diabetes Melitus dapat ditangani dengan
pengobatan konvensional yang jika dilakukan terus menerus akan menyebabkan
berbagai komplikasi sehingga memerlukan metode pengobatan yang lebih bisa
diandalkan seperti pemanfaatan peptida bioaktif. Channa striata atau ikan gabus
memiliki potensi yang baik sebagai sumber peptida bioaktif antidiabetes. Penelitian
ini bertujuan untuk mendapatkan kandidat sumber peptida bioaktif antidiabetes dari
protein Ikan gabus (Channa striata) dengan metode in silico. Sekuen Ikan gabus
(AOAOUIWLA1 dan TIQW49) didapat dari UniProt KB. Peptida bioaktif
diperoleh dari proses hidrolisis menggunakan Peptide Cutter. Kemudian peptida
biokatif akan melalui proses Virtual screening dengan berbagai Prediction Tools
(Innovagen AB, AllerTOP, ProTox-II, admetSAR). Hasil Virtual Screening
dinyatakan sebagai ligan uji dan digunakan pada webserver BIO-HPC DIA DB
untuk memprediksi reseptor protein yaitu glukokinase dan PPAR-delta. Ligan uji
dan reseptor protein yang sudah dipreparasi selanjutnya dilakukan Molecular
docking dengan webserver SwissDock. Hasil penelitian ini menunjukkan sekuen
peptida ASSAVEAGAGTG berpotensi menghambat reseptor protein PPAR-delta
dengan nilai energi ikatan (AG) sebesar -10,05 Kkal/mol dan membentuk interaksi
residu asam amino terbentuk 3 ikatan hidrogen hidrogen dan 19 ikatan hidrofobik.
Sekuen peptida EA berpotensi menghambat reseptor protein glukokinase dengan
nilai energi ikatan (AG) sebesar -11.88 Kkal/mol dan membentuk interaksi residu
asam amino terbentuk 2 ikatan dan 15 ikatan hidrofobik. Kedua peptida bioaktif
memiliki stabilitas yang tinggi dan berpotensi sebagai kandidat obat antidiabetes.

Kata kunci: Diabetes melitus, peptida bioaktif, channa striata, antidiabetes, virtual
screening, molecular docking
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ABSTRACT

IN SILICO ANALYSIS OF THE ANTIDIABETIC POTENTIAL OF
BIOACTIVE PEPTIDES FROM CHANNA STRIATA (SNAKEHEAD FISH)
(By Muhammad Ehsan; Supervisor Noer Komari, S.Si., M.Kes., Rahmat Eko
Sanjaya S.Pd., M.Si.; 2024; 56 Page)

Diabetes mellitus is the third leading cause of death after cancer and cardiovascular
diseases. Diabetes mellitus can be managed with conventional treatments; however,
prolonged use of these treatments may lead to various complications, requiring
more reliable therapeutic methods such as the use of bioactive peptides. Channa
striata (snakehead fish) has significant potential as a source of bioactive anti-
diabetic peptides. This study aims to identify potential bioactive anti-diabetic
peptides from Channa striata protein using an in silico approach. The sequences of
Channa striata (AOAOUIWLAI and T1QW49) were obtained from UniProt KB.
Bioactive peptides were generated through a hydrolysis process using Peptide
Cutter. These peptides were then subjected to virtual screening using various
prediction tools (Innovagen AB, AllerTOP, ProTox-II, admetSAR). The results of
the virtual screening were analyzed as test ligands and used in the BIO-HPC DIA
DB webserver to predict the protein receptors, specifically glucokinase and PPAR-
delta. The test ligands and protein receptors were then prepared for molecular
docking using the SwissDock webserver. The results showed that the peptide
sequence ASSAVEAGAGTG has the potential to inhibit the PPAR-delta receptor
with a binding energy (AG) of -10.05 Kcal/mol, forming 3 hydrogen bonds and 19
hydrophobic interactions. The peptide sequence EA has the potential to inhibit the
glucokinase receptor with a binding energy (AG) of -11.88 Kcal/mol, forming 2
hydrogen bonds and 15 hydrophobic interactions. Both bioactive peptides exhibited
high stability and have the potential as anti-diabetic drug candidates.

Keywords: Diabetes mellitus, bioactive peptide, channa striata, antidiabetes, virtual
screening, molecular docking
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