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Abstract: The tuberculosis (TB) vaccine contains a weakened form of the 

TB-causing agent. Currently, much research has focused on developing an 

effective and safe TB vaccine through genetic engineering. This review aims 

to analyze genetic engineering techniques in the production of tuberculosis 

(TB) vaccines. The analysis was conducted by gathering research data from 

various studies published between 2014-2024, available in PubMed, 

ScienceDirect, and Google Scholar, using relevant keywords. Based on the 

literature review, several innovative methods in genetic engineering were 

identified, such as Polymerase Chain Reaction (PCR), Enzyme-Linked 

Immunosorbent Assay (ELISA), in silico methods, multi-epitope vaccine 

development, and protein fusion-based vaccine development. Although there 

are challenges related to vaccine stability and clinical safety testing, 

innovations in genetic engineering technology hold the promise of 

significant progress in developing a more effective and durable TB vaccine. 

Among these methods, protein fusion-based and multi-epitope vaccines 

show the most promising potential in terms of effectiveness and long-lasting 

immune response. 
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Pendahuluan 

 

Tuberkulosis (TB) adalah salah satu 

penyakit infeksi utama yang menyebabkan 

morbiditas dan mortalitas global. Hingga saat ini, 

vaksin Bacillus Calmette-Guérin (BCG) 

merupakan satu-satunya vaksin TB yang tersedia 

secara luas. Namun, efektivitas vaksin BCG 

terbatas dan menurun seiring waktu, biasanya 

hanya memberikan perlindungan terhadap TB 

berat pada anak-anak selama 10–20 tahun 

pertama setelah vaksinasi (Broset et al., 2021; 

Ghandadi, 2022). Oleh karena itu, 

pengembangan vaksin baru yang lebih efektif 

dan tahan lama menjadi kebutuhan mendesak 

dalam mengatasi pandemi TB. 

Pendekatan rekayasa genetika telah 

menjadi sorotan utama dalam penelitian 

pengembangan vaksin TB baru. Teknologi ini 

memungkinkan manipulasi organisme untuk 

menghasilkan antigen spesifik atau kombinasi 

epitop yang mampu merangsang respons imun 

yang lebih kuat. Beberapa metode utama yang 

digunakan meliputi Polymerase Chain Reaction 

(PCR), Enzyme-Linked Immunosorbent Assay 

(ELISA), analisis in silico, dan pengembangan 

vaksin berbasis multi-epitop maupun protein fusi 

(Sutarno, 2016; Rizqoh, 2021). 

Meskipun banyak penelitian berfokus pada 

pengembangan vaksin TB menggunakan 

metode-metode ini, terdapat sejumlah perbedaan 

signifikan dengan topik penelitian saat ini. 

Penelitian terbaru (dalam lima tahun terakhir) 

menunjukkan berbagai inovasi, seperti 

penggunaan pendekatan proteomik untuk 

menemukan antigen baru (Sunita et al., 2022; 

Tbeishat, 2022), penerapan metode komputasi 

berbasis deep learning untuk prediksi subunit 

vaksin (Mubarak et al., 2024), dan desain vaksin 

multi-epitop yang lebih kompleks namun 
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menjanjikan (Pillay et al., 2024; Jiang et al., 

2023). Kebaruan penelitian ini terletak pada 

kombinasi metode rekayasa genetika untuk 

menghasilkan kandidat vaksin yang tidak hanya 

imunogenik tetapi juga memiliki profil 

keamanan dan efikasi yang lebih baik 

dibandingkan vaksin TB sebelumnya. 

Artikel ini bertujuan untuk 

membandingkan dan mengevaluasi berbagai 

teknik rekayasa genetika yang digunakan dalam 

pengembangan vaksin TB, dengan fokus pada 

inovasi teknologi terbaru. Manfaat dari 

penelitian ini adalah memberikan kontribusi 

dalam pengembangan ilmu pengetahuan di 

bidang bioteknologi, khususnya dalam desain 

dan produksi vaksin TB. Selain itu, dapat 

memberikan wawasan yang lebih luas tentang 

pendekatan yang paling efektif dalam 

menciptakan vaksin TB yang aman, stabil, dan 

mampu memberikan perlindungan jangka 

panjang. 

 

Bahan dan Metode 

 

Metode review ini berfokus pada analisis 

mendalam mengenai rekayasa genetika dalam 

produksi vaksin tuberkulosis (TB). Proses 

dimulai dengan mengumpulkan data dari 

berbagai sumber penelitian terbitan tahun 2014-

2024 yang tersedia dalam PubMed, Sciencedirect 

dan Google Scholar dengan memasukkan kata 

kunci yang sesuai. Kata kunci yang digunakan 

yaitu “Genetic Engineering”, “Vaccine 

Tuberculosis” dan “Biotechnology”, Artikel yang 

dipilih harus mencakup penelitian tentang teknik 

rekayasa genetika yang diterapkan dalam 

pengembangan vaksin TB. 

 

Hasil dan Pembahasan 

 

Hasil 

Hasil kajian literatur, berbagai metode 

rekayasa genetika telah dikembangkan untuk 

meningkatkan efektivitas vaksin tuberkulosis 

(TB). Metode-metode ini mencakup pendekatan 

inovatif seperti analisis in silico, penggunaan 

protein fusi, hingga desain vaksin multi-epitop, 

yang semuanya bertujuan untuk menghasilkan 

respons imun yang lebih kuat dan tahan lama 

terhadap Mycobacterium tuberculosis. 

Penelitian-penelitian tersebut memberikan 

pandangan yang lebih mendalam tentang 

bagaimana teknologi modern dapat diterapkan 

untuk mengatasi keterbatasan vaksin 

konvensional. 

 
Tabel. 1  Hasil Penelusuran Informasi mengenai 

metode rekayasa genetik vaksin TB 
 

Metode Hasil Author 

Menggunakan 

metode rekayasa 

desain vaksin 

mikobakteri baru 

dengan 

menggunakan 

sistem seleksi 

plasmid bebas 

antibiotik 

sistem seleksi 

plasmid bebas 

antibiotik 

memungkinkan 

platform vaksin 

mikobakteri baru 

untuk 

mengembangkan 

vaksin berbasis 

BCG 

Saubi et 

al., 2014 

Menggunakan 

metode 

penginduksin 

nutrisi untuk 

mengganggu 

kekebalan inang 

dengan hidrolase 

trehalose. 

Pemberian 

TdmhMtb (Enzim) 

dapat berperan 

penting dalam 

pertumbuhan 

intraseluler Mtb 

dengan cara yang 

secara rensponsif 

teradap imunitas 

bawaan inang. 

Yang et 

al., 2014 

Pengembangan 

Polyhydroxyalka

noate (PHA) 

yang diproduksi 

dalam 

Escherichia coli 

dan Lactococcus 

lactis menguji 

potensinya 

sebagai vaksin 

TB pada model 

tikus 

Berhasil 

memproduksi PHA 

dalam mikrobakteri 

dan efektif 

menginduksi 

respons imun 

seluler terhadap 

antigen 

mikobakteri 

sebagai vaksin 

melawan 

tuberkulosis. 

Lee et 

al., 2017  

Teknik 

konstruksi gen 

fusi dengan 

penggabungan 

antigen TB10.4 

dan Ag85B 

menjadi k casset 

gen  hingga 

menghasilkan 

protein fusi 

rekombinan H4.  

Protein fusi  H4 

diformulasikan 

Vaksin H4:IC31 

dapat digunakan 

sebagai pencegahan 

paparan MTb deng 

penurunan laju 

konversi QFT 

sebesar 30,5% 

Names et 

al., 2018 
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dengan adjuvant  

IC31 untuk 

meningkatkan 

respons imun.  

Teknik 

rekombinan DNA 

dari antigen 

Mtb32A dan 

Mtb39A menjadi 

protein fusi 

tunggal (M72). 

Kemudian M72 

diekstrak dan 

digabungkan 

dengan adjuvant 

AS01E. 

vaksin M72/AS01E 

aman dan mampu 

mencegah TB paru 

selama 3 tahun 

dengan efikasi 

vaksin terhadap 

kasus TB paru 

bakteriologis 

(objektif utama) 

adalah 49,7% 

(CI90% 12,1-71,2) 

Tait et 

al., 2019 

Menggunakan 

metode vaksin 

komputasi 

ekstensif untuk 

menyelidiki 200 

genom M. 

tuberculosis  

Diidentifikasi dua 

protein vaksin 

potensial yang 

meemnuhi semua 

sifat vaksin yang 

beerlaku. Kedua 

protein vaksin 

adalah 

diacylglycerol 

acyltransferase dan 

protein mirip 

ESAT-6 

Albutti,  

2021  

Penggunaan 

teknik ELISA 

(Enzyme-Linked 

Immunosorbent 

Assay) untuk 

mengukur kadar 

antibodi spesifik 

IgG terhadap 

antigen yang 

diberikan. Hal ini 

membantu 

mengevaluasi 

respon imun 

terhadap vaksin 

yang 

dikembangkan 

Tingkat IgG 

spesifik terhadap 

antigen dalam 

serum berhasil 

diukur 

Broset et 

al., 2021 

Menggunakan 

metode in silico  

NetMHC 4 dan 

server Immune 

Epitope Database 

and 

Analysis 

Resource (IEDB) 

untuk 

Diperoleh lima 

protein antigenik 

baru untuk 

merancang vaksin 

TBC 

Ghandad

i., 2022 

memprediksi 

epitop  

Menggunakan 

desain uji 

Prevention of 

infection (POI) 

dan prevention of 

disease (POD) 

Pendekatan POI 

memberikan 

peluang untuk  

mempercepat 

kandidat vaksin 

baru 

Garcia-

Basteiro 

et al., 

2022 

Menggunakan 

proteomic untuk 

identifikasi, 

lokalizasi, 

modifikasi, dan 

fungsi protein 

seluler, serta 

untuk 

menemukan 

antigen baru yang 

potensial 

Antigen baru dalam 

Mycobacterium 

tuberculosis 

ditemukan sebagai 

kandidat vaksin 

multi-epitop yang 

potensial. 

Sunita et 

al., 2022 

Menggunakan 

proteomic untuk 

identifikasi, 

lokalizasi, 

modifikasi, dan 

fungsi protein 

seluler, serta 

untuk 

menemukan 

antigen baru yang 

potensial 

Diperoleh 

konstruksi yang 

dapat 

dikembangkan 

sebagai vaksin 

tuberkulosis , 

kemudian dapat 

digunakan untuk 

penelitian pada 

laboratorium untuk 

pengembangannya 

Tbeisha, 

2022 

Pengembangan 

vaksin dengan 

desain 

multiepitop. 

Dalam hal ini, 

Menggabungkan 

beberapa epitope 

dalam satu urutan 

protein dengan 

menggunakan 

metode rekayasa 

genetik berupa 

PCR 

Munculnya vaksin 

multi-epitop yang 

potensial 

Andong

ma et al., 

2023 

Analisis in silico 

dan in vitro 

terhadap kandidat 

vaksin multi-

epitop 

(PP13138R) 

dengan menilai 

sifat fisikokimia 

dan karakteristik 

Berhasil 

memproduksi PHA 

dalam mikrobakteri 

dan efektif 

menginduksi 

respons imun 

seluler terhadap 

antigen 

mikobakteri 

Jiang et 

al., 2023 
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imunologis. sebagai vaksin 

melawan 

tuberkulosis. 

Menggunakan 

metode DCNN-

BiLSTM  

hasil: metode 

yang digunakan 

mampu 

melambaui 

metode yang 

lainnya, selain itu 

juga dapat 

memprediksi 

subunit MtbMEV 

terhadap enam 

protein Mtb 

H37Rv; Rv1198, 

Rv2519, 

Rv3621c, 

Rv3344c, 

Rv0050, Rv3810 

diperoleh dari 

database 

mycobrowser 

Metode yang 

digunakan mampu 

melambaui metode 

yang lainnya, 

selain itu juga 

dapat memprediksi 

subunit MtbMEV 

terhadap enam 

protein Mtb 

H37Rv; Rv1198, 

Rv2519, Rv3621c, 

Rv3344c, Rv0050, 

Rv3810 diperoleh 

dari database 

mycobrowser 

Mubarak 

et al., 

2024  

Analisis in silico 

terhadap kandidat 

vaksin protein 

adhesin multi-

epitop 

Mycobacterium 

tuberculosis 

Diperoleh kandidat 

vaksin baru yang 

potensial 

imunogenik, tahan 

panas, hidrofilik 

dan memiliki 

struktur berkualitas 

baik.  

Pillay et 

al., 2024 

 

Berdasarkan tabel 1, penelitian oleh 

Names et al., (2018) menunjukkan bahwa vaksin 

berbasis protein fusi H4:IC31 memiliki 

kemampuan untuk menurunkan laju konversi 

QuantiFERON-TB hingga 30,5%. Sebaliknya, 

Tait et al. (2019) mengungkapkan bahwa vaksin 

M72/AS01E, yang juga menggunakan teknik 

protein fusi, memiliki efikasi hingga 54% dalam 

mencegah TB paru selama tiga tahun. Meskipun 

H4:IC31 memerlukan rasio adjuvan yang lebih 

tinggi, efikasinya masih lebih rendah 

dibandingkan M72/AS01E. Hal ini menunjukkan 

bahwa komposisi antigen dan adjuvan dalam 

protein fusi berperan penting dalam menentukan 

keberhasilan vaksin. 

Dalam penelitian Jiang et al., (2023) dan 

Pillay et al., (2024) yang mengembangkan 

vaksin multi-epitop dengan menggunakan 

metode in silico untuk memprediksi epitop 

potensial. Hasil penelitian menunjukkan bahwa 

vaksin multi-epitop mampu menginduksi 

respons imun yang kuat, mencakup respons 

humoral dan seluler. Namun, tantangan utama 

dari pendekatan ini adalah risiko autoimunitas, 

terutama jika epitop yang dipilih memiliki 

kemiripan dengan protein tubuh. Pendekatan ini 

berbeda dengan metode protein fusi, yang lebih 

fokus pada antigen spesifik. 

Metode in silico yang digunakan oleh 

Ghandadi (2022) dan Mubarak et al. (2024) 

menunjukkan efisiensi tinggi dalam 

mengidentifikasi kandidat vaksin dengan biaya 

lebih rendah dibandingkan uji laboratorium. 

Namun, hasil ini masih membutuhkan validasi 

lebih lanjut melalui studi klinis. Pendekatan ini 

menawarkan keunggulan dalam menghemat 

waktu dan sumber daya, tetapi keterbatasannya 

dalam memprediksi interaksi kompleks sistem 

imun manusia menjadi tantangan yang perlu 

diatasi. 

Dibandingkan dengan vaksin BCG 

konvensional yang efektivitasnya menurun 

setelah beberapa dekade (Broset et al., 2021), 

vaksin berbasis rekayasa genetika seperti 

M72/AS01E dan H4:IC31 menunjukkan potensi 

proteksi yang lebih lama dan spesifik. Namun, 

vaksin rekayasa genetika menghadapi tantangan 

berupa biaya produksi yang lebih tinggi dan 

kebutuhan pengujian klinis yang lebih kompleks. 

Beberapa pendekatan baru, seperti DCNN-

BiLSTM (Mubarak et al., 2024), menunjukkan 

hasil yang menjanjikan dalam prediksi subunit 

vaksin. Namun, metode ini menghadapi kritik 

karena ketergantungannya pada data latih yang 

terbatas dan model komputasi yang kompleks. 

Hal ini menimbulkan diskusi mengenai 

reliabilitas teknologi kecerdasan buatan dalam 

penelitian biomedis. 

 

Pembahasan 

 

Desain Vaksin Mikobakteri dengan Sistem 

Plasmid Bebas Antibiotik 

Metode rekayasa genetik vaksin TB yang 

dikembangkan oleh  Saubi et al., (2014) 

merupakan salah satu upaya dalam 

mengembangkan vaksin yang lebih aman dan 

efektif terhadap infeksi mikobakteri. Metode ini 

memperkenalkan vaksin berbasis Bacillus 

Calmette-Guerin (BCG) yang menggunakan 
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sistem plasmid bebas antibiotik. Pendekatan ini 

bertujuan untuk mengatasi salah satu masalah 

signifikan dalam pengembangan vaksin, yaitu 

resistensi antibiotik dengan cara menghilangkan 

ketergantungan pada seleksi antibiotik, sehingga 

dapat  mengurangi risiko penyebaran gen 

resistensi. Sistem plasmid bebas antibiotik 

memberikan keuntungan dalam hal keamanan, 

karena mencegah potensi pencemaran genetik 

yang dapat terjadi jika gen resistensi disebarkan 

ke mikroorganisme lain. Namun, tantangan 

utama dari pendekatan ini adalah memastikan 

stabilitas vaksin dalam tubuh inang jangka 

panjang. Tanpa adanya seleksi antibiotik, ada 

kemungkinan bahwa sel-sel yang mengandung 

plasmid dapat kehilangan plasmid tersebut 

seiring waktu, yang dapat mengurangi efektivitas 

vaksin. 

 

Induksi Kekebalan dengan Enzim TdmhMtb 

Pengembangan vaksin TB yang dilakukan 

oleh Yang et al., (2014) memodifikasi kekebalan 

inang dengan menginduksi enzim TdmhMtb, hal 

ini mendukung pertumbuhan intraseluler Mtb 

dengan meningkatkan masuknya nutrisi dan 

sensitivitas stres. Enzim TdmhMtb berperan 

dalam menghidrolisis trehalose dimycolate, 

sebuah glikolipid mikobakterial, yang penting 

dalam menyeimbangkan pertumbuhan 

intraseluler Mycobacterium tuberculosis (Mtb). 

TdmhMtb diinduksi dalam kondisi kekurangan 

nutrisi dan merombak membran Mtb untuk 

meningkatkan influx nutrisi. Namun, hal ini juga 

membuat Mtb lebih sensitif terhadap stres yang 

dihadapi dalam tubuh inang. TdmhMtb dan 

analognya, seperti Trehalose-6,6-dibehenate 

(TDB) dapat mengaktifkan makrofag dan sel 

dendritik melalui jalur sinyal Syk-Card9-Bcl10-

Malt1 yang berbeda dari respons terhadap ligan 

reseptor Toll-like (TLR). Aktivasi ini penting 

untuk memicu respons kekebalan adaptif yang 

protektif terhadap Mtb. (Yang et al., 2014). 

 

Penggunaan Polyhydroxyalkanoate (PHA) 

dalam Vaksin TB 

Penelitian yang dilakukan oleh Lee et al., 

(2017) melakukan pengembangan vaksin TB 

dengan penggunaan Polyhydroxyalkanoate 

(PHA). Hasil penelitian tersebut menunjukkan 

bahwa PHA dapat menginduksi respons imun 

yang signifikan pada model tikus, hal tersebut 

menandakan bahwa PHA dapat berfungsi 

sebagai pembawa antigen yang efektif, sehingga 

meningkatkan efektivitas vaksin (Lee et al., 

2017). PHA dapat direkayasa untuk 

menampilkan fungsi protein yang aktif secara 

biologi, termasuk antigen penyakit spesifik, yang 

relevan untuk aplikasi sebagai vaksin atau alat 

diagnostik (Parlene et al., 2017). penelitian lain 

juga menunjukkan bahwa PHA bersifat 

biodegradable dan biokompatibel, membuatnya 

sangat cocok untuk berbagai aplikasi medis, 

seperti bahan pembawa untuk pelepasan obat 

antikanker atau antibiotik in vivo yang terkendali 

(Koller, 2018). Pencampuran PHA dengan bahan 

baku alami atau polimer biodegradable lainnya 

dapat mengurangi biaya produksi dan 

meningkatkan karakteristik seperti titik leleh dan 

ketangguhan retak, sehingga cocok untuk 

aplikasi biomedis (Li et al., 2016). 

 

Protein Fusi H4:IC31 untuk Meningkatkan 

Respons Imun 

Penelitian yang dilakukan oleh Names et 

al. (2018) mengeksplorasi penggunaan protein 

fusi yang berperan dalam penggabungan antigen 

TB10.4 dan Ag85B dengan adjuvan IC31 dalam 

satu formulasi, sehingga dapat meningkatkan 

respons imun terhadap infeksi TB. hasil 

penelitian tersebut menunjukkan bahwa 

kombinasi protein fusi H4:IC31 terbukti efektif 

dalam menurunkan laju konversi QuantiFERON-

TB (QFT) hingga 30,5%. penelitian lain terkait 

penggunaan protein fusi H4:IC31 dalam vaksin 

TB menunjukkan profil keamanan yang dapat 

diterima dan bersifat imunogenik, memicu 

respons sel T CD4+ multifungsi pada individu 

sehat yang sebelumnya telah divaksinasi BCG 

(Norrby et al., 2017). H4:IC31 menunjukkan 

profil keamanan yang dapat diterima dan bersifat 

imunogenik pada orang dewasa Afrika Selatan, 

dengan dosis 15 μ g tampaknya menginduksi 

respons imun yang paling optimal (Geldenhuys 

et al., 2015). Akan tetapi, untuk mencapai 

respons imun yang optimal, H4:IC31 

memerlukan rasio adjuvan IC31 yang tinggi 

terhadap protein H4. Hal ini dapat meningkatkan 

kompleksitas dan biaya produksi vaksin 

(Deshmukh et al., 2018). 

 

Efikasi Vaksin M72/AS01E dalam Mencegah 

TB Paru 

Salah satu vaksin yang menarik perhatian 

adalah M72/AS01E, yang dikembangkan 
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berdasarkan antigen Mtb32A dan Mtb39A. 

Penelitian yang dilakukan oleh Tait et al. (2019) 

melakukan inovasi vaksin TB tersebut dengan 

melakukan rekayasa rekombinan pada dua 

antigen tersebut untuk membentuk protein fusi 

tunggal yang dikenal sebagai M72. Protein fusi 

ini memiliki keuntungan dalam meningkatkan 

stabilitas dan imunogenisitas, yang merupakan 

faktor penting dalam efektivitas vaksin. Dengan 

memfasilitasi pengenalan beberapa epitope dari 

kedua antigen, M72 dapat merangsang berbagai 

jalur respons imun, termasuk aktivasi sel T dan 

sel B, sehingga dapat meningkatkan imun tubuh. 

Berdasarkan penelitian yang dilakukan oleh Tait 

et al. (2019) menunjukkan bahwa Vaksin 

M72/AS01E memberikan perlindungan 54,0% 

terhadap penyakit tuberkulosis paru aktif dan 

mempertahankan perlindungan selama 

setidaknya 3 tahun tanpa efek samping serius 

atau kematian. Efikasi ini berarti bahwa hampir 

setengah dari populasi yang divaksinasi masih 

berisiko mengembangkan TB paru aktif. Ini 

menunjukkan bahwa vaksin ini mungkin perlu 

dikombinasikan dengan strategi pencegahan lain 

untuk mencapai kontrol TB yang lebih efektif 

(Meeren et al., 2018). 

 

Pendekatan Komputasi untuk Identifikasi 

Protein Vaksin 

Penggunaan metode vaksin komputasi 

ekstensif untuk menyelidiki genom 

Mycobacterium tuberculosis merupakan 

pendekatan yang inovatif dalam pengembangan 

vaksin. Dengan menganalisis genom M. 

tuberculosis menggunakan komputerisasi, para 

peneliti dapat mengidentifikasi variasi genetik 

yang berpotensi mempengaruhi respons imun 

dan efektivitas vaksin. selain itu, salah satu 

kelebihan penggunaan pendekatan komputasi 

dalam pengembangan vaksin TB dapat 

mengurangi biaya dan sumber daya yang 

diperlukan untuk penelitian awal (Rawal et al., 

2021). penelitian yang dilakukan oleh Albutti et 

al. (2021)  menunjukkan bahwa terdapat dua 

protein telah diidentifikasi memiliki potensi 

sebagai vaksin yang memenuhi semua sifat 

vaksin yang berlaku. Kedua protein vaksin 

adalah diacylglycerol acyltransferase dan protein 

mirip ESAT-6. Namun demikian, meskipun 

pendekatan dengan komputasi dapat 

mengidentifikasi kandidat vaksin potensial, 

validasi lebih lanjut melalui uji klinis dan studi in 

vivo tetap diperlukan untuk memastikan 

efektivitas dan keamanan vaksin (Nayak et al., 

2023). 

 

Evaluasi Imunogenisitas dengan Teknik 

ELISA 

ELISA memiliki kemampuan untuk 

mendeteksi antibodi spesifik terhadap antigen 

tertentu dengan sensitivitas dan spesifisitas yang 

tinggi. Broset et al., (2021) menggunakan ELISA 

untuk mengukur kadar IgG spesifik terhadap 

antigen, menilai respons imun terhadap vaksin. 

Meskipun ELISA sangat baik untuk mengukur 

respons antibodi, metode ini kurang efektif 

dalam mendeteksi respons seluler seperti 

produksi sitokin oleh sel T. ELISA dapat 

menghasilkan hasil positif palsu atau negatif 

palsu, terutama jika ada reaktivitas silang dengan 

antigen lain atau jika titer antibodi berada di 

bawah batas deteksi (Xiao et al., 2019). 

 

Desain Uji Klinis POI dan POD untuk 

Evaluasi Efektivitas Vaksin 

Metode POI memberikan kesempatan 

untuk mempercepat pengembangan vaksin baru 

dengan memungkinkan kandidat vaksin untuk 

maju ke uji klinis yang lebih besar dan mahal 

lebih cepat. POI dapat memberikan indikasi awal 

tentang apakah vaksin dapat mencegah infeksi 

Mycobacterium tuberculosis, yang merupakan 

langkah penting dalam pengembangan vaksin 

TB. Akan tetapi, metode POI dibatasi oleh alat 

yang saat ini tidak sempurna untuk mengukur 

titik akhir infeksi Mycobacterium tuberculosis, 

yang dapat mempengaruhi keakuratan hasil uji 

klinis. POD dapat memberikan definisi yang 

lebih jelas tentang jenis dan jumlah tes 

mikrobiologis yang diperlukan untuk 

mendefinisikan penyakit TB, yang dapat 

meningkatkan keakuratan hasil uji klinis. Di sisi 

lain, POD memungkinkan pengukuran langsung 

efektivitas vaksin dalam mencegah penyakit TB 

dengan definisi yang lebih jelas, tetapi 

memerlukan biaya yang lebih tinggi dan desain 

uji klinis yang lebih kompleks (Garcia-Baestro et 

al., 2022).  

 

Identifikasi Epitop Baru dengan Teknik In 

Silico 

Pendekatan in silico dapat memprediksi 

epitop imunogenik potensial untuk tuberkulosis, 

yang berpotensi membantu dalam desain vaksin 

http://doi.org/10.29303/jbt.v24i1b.8233


Putri et al., (2024). Jurnal Biologi Tropis, 24 (1b): 674 – 683 

DOI: http://doi.org/10.29303/jbt.v24i1b.8233 

 

680 

subunit melawan penyakit tersebut. Ghandadi 

(2022) menggunakan NetMHC 4 dan IEDB 

untuk memprediksi epitop baru sebagai kandidat 

vaksin. Metode ini memungkinkan analisis 

komprehensif dari berbagai aspek seperti 

antigenisitas, alergenisitas, dan stabilitas epitop. 

Hal ini membantu dalam merancang vaksin yang 

tidak hanya efektif tetapi juga aman (Sundar et 

al., 2021). Akan tetapi, Sistem imun manusia 

sangat kompleks dan tidak semua aspek dapat 

dimodelkan dengan sempurna menggunakan 

metode in silico. Oleh sebab itu, interaksi antara 

epitop dan sistem imun dalam tubuh manusia 

mungkin berbeda dengan hasil prediksi. 

 

Pendekatan Proteomik untuk Identifikasi 

Antigen Potensial 

Pendekatan proteomik memungkinkan 

identifikasi protein antigenik baru yang memiliki 

potensi besar sebagai antigen protektif atau 

diagnostik. Sunita et al., (2022) menggunakan 

metode proteomik untuk menemukan antigen 

baru pada Mycobacterium tuberculosis. Akan 

tetapi, pendekatan proteomik memerlukan 

teknologi canggih seperti LC-MS/MS dan 

analisis bioinformatika yang kompleks sehingga 

dapat meningkatkan biaya dan membutuhkan 

waktu yang lebih lama. 

 

Pengembangan Vaksin Multi-epitop  

Penelitian Tbeishat (2022) menggunakan 

rekayasa genetik untuk merancang vaksin multi-

epitop. Dengan menggabungkan beberapa 

epitope dalam satu urutan protein, sehingga 

vaksin berpotensi dalam memberikan 

perlindungan yang lebih kuat. aksin multi-epitop 

dapat menginduksi respons imun humoral dan 

seluler yang kuat, termasuk aktivasi sel B, sel T 

helper, dan sel T sitotoksik, yang penting untuk 

perlindungan terhadap TB (Sharma et al., 2021). 

Pillay et al. (2024) melakukan analisis in silico 

untuk menemukan kandidat vaksin protein 

adhesin multi-epitop yang memiliki karakteristik 

imunogenik, tahan panas, dan hidrofilik. Metode 

ini memungkinkan identifikasi epitop yang dapat 

merangsang respons imun yang kuat. Seperti, 

penelitian menunjukkan bahwa vaksin multi-

epitop yang telah dirancang dapat menginduksi 

respons imun yang signifikan dengan 

peningkatan berbagai imunoglobulin dalam host. 

Penelitian lain yang dilakukan oleh Jiang 

et al., (2023) menganalisis kandidat vaksin 

multi-epitop PP13138R, menguji sifat 

fisikokimia dan karakteristik imunologisnya & 

Andongma et al. (2023) mengembangkan vaksin 

multi-epitop dengan menggabungkan beberapa 

epitope menggunakan metode PCR. Vaksin 

PP13138R menunjukkan antigenisitas dan 

imunogenisitas yang sangat baik. Ini berarti 

vaksin ini mampu merangsang respons imun 

yang kuat dan spesifik terhadap Mycobacterium 

tuberculosis. Terdapat beberapa resiko dalam 

metode multi-epitop ini, salah satunya yaitu 

vaksin multi-epitop dapat menginduksi respons 

imun yang tidak diinginkan atau autoimunitas 

jika epitop yang dipilih memiliki kesamaan 

dengan protein host (Jiang et al., 2023). 

 

Penerapan DCNN-BiLSTM dalam Prediksi 

Subunit Vaksin 

Metode DCNN-BiLSTM (Deep 

Convolutional Neural Network - Bidirectional 

Long Short-Term Memory) memiliki 

kemampuan yang tinggi dalam memprediksi 

epitop dan antigen potensial.Dalam penelitian 

Mubarak et al. (2024), digunakan deep learning 

untuk memprediksi subunit MtbMEV yang 

relevan, mengidentifikasi enam protein Mtb yang 

potensial sebagai vaksin. Hal ini didukung oleh 

kemampuan DCNN dalam menangkap fitur 

spasial dari data sekuens dan kemampuan 

BiLSTM dalam menangkap dependensi jangka 

panjang dalam data sekuens. Namun, metode ini 

juga memiliki beberapa kekurangan, seperti 

keterbatasan data latih dan kompleksitas model 

yang tinggi. Oleh karena itu, penting untuk 

mengatasi kekurangan ini melalui pengumpulan 

data yang lebih komprehensif dan peningkatan 

efisiensi komputasi untuk memaksimalkan 

potensi metode ini dalam pengembangan vaksin 

TB (Bibi et al., 2021). 

 

Kesimpulan 

 

Berdasarkan studi literatur yang dilakukan, 

dapat disimpulkan bahwa terdapat beberapa 

metode inovasi dalam rekayasa genetika. 

Meskipun terdapat tantangan dalam stabilitas 

vaksin dan pengujian keamanan klinis, inovasi 

dalam teknologi rekayasa genetik menjanjikan 

kemajuan penting untuk mengembangkan vaksin 

TB yang lebih efektif dan tahan lama. Dari 

beberapa metode tersebut, metode vaksin 

berbasis protein fusi dan vaksin multi-epitope 
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menunjukkan potensi paling menjanjikan dalam 

hal efektivitas dan respons imun yang tahan 

lama. 
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