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RINGKASAN PENELlTlAN 

PERANCANGAN VAKSIN cVLP H5N1 SECARA IN SlLlCO 

BERBASIS PROTEIN HA DAN NA 

Dra. Iryani, M.S dan Fitri Amelia, S-SI, M.Si 

Jurusan Kimia FMlPA UNP 

Avian Influenza (flu burung) merupakan salah satu penyakit 

menular akibat virus yang menakutkan karena mortalitasnya yang sangat 

tinggi pada manusia. Oleh karena perkembangan virus H5N1 yang cukup 

cepat dalam menyebabkan kematian, maka pembuatan vaksin dipandang 

sebagai suatu ha1 yang penting untuk mengantisipasi terjadinya pandemik 

Al H5N1. 

Pada saat ini kandidat vaksin yang paling banyak diteliti adalah 

virus-like parficle (VLP). VLP merupakan vaksin yang secara morfologi 

dan immunologi mirip dengan virus aslinya, tetapi tidak mengandung 

material genetik (RNA) Al H5N1 sehingga tidak menyebabkan infeksi 

(Pinto, et al., 2003). 

Untuk itu, pada tahap awal penelitian dilakukan secara in silico 

(permodelan/komputasi). Penelitian ini menggunakan data yang ada di 

database. Alamat situs database diakses secara bebas rnenggunakan 

perangkat komputer yang terhubung internet. Sistem operasi yang 



digunakan adalah Microsoft Windows Vista Ultimate dengan browser 

Internet Explorer versi 7.0. 

Pencarian data sekuen protein hemagglutinin (HA) virus H5N1 

clade 2.1 dila ku kan melalui server GenSank Influenza Virus Resource 

(IVR-NCBI) dengan alamat situs: 

htt~://ncbi.nlm.nih.nov/~enomes/FLU/Database.html. Sekuen protein NA 

dan HA yang telah diunduh dari database di-alingment untuk mencari 

tingkat similaritas, dan kemudian dicari backbone protein yang akan 

digunakan. Pada penelitian ini digunakan protein NA dan HA 512005. 

Kedua sekuen protein NA dan HA dianalisis untuk memprediksikan 

sekuen epitope T cell (meliputi MHC I, proteosomal cleavage), epitope B 

cell, dan penentuan sekuen vaksin cVLP. 

Epitope B Cell pada protein NA dan HA yang digunakan dalam 

perancangan vaksin cVLP adalah masing-masing dua epitope, dan 

epitope T cell pada protein Na dan HA hanya satu sekuen. Berdasarkan 

hasil tersebut didapatkan 6 rancangan sekuen vaksin yang diberi nama 

NA TBB, NA BBT, NA BTB, HA TBB, HA BBT, dan HA BTB. 
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BAB l 

PENDAHULUAN 

1 .I. Latar Belakang 

Avian Influenza (flu burung) merupakan salah satu penyakit menular 

akibat virus yang rnenakutkan karena tingkat kematiannya yang sangat 

tinggi pada manusia. Berdasarkan data yang terhirnpun oleh WHO, tingkat 

kernatian akibat infeksi Al H5N1 adalah 70,68% dari total kasus infeksi Al 

H5N1 di dunia (http://www.who.int). Tingginya tingkat kematian akibat 

infeksi Al H5N1 juga terjadi di Indonesia. Berdasarkan data yang terhirnpun 

oleh Departemen Kesehatan Republik Indonesia, jumlah total kematian 

akibat infeksi Al H5N1 adalah 84 orang dengan rerata 80% 

(http:lhrvww.depkes.go.id). Oleh karena tingginya tingkat kematian yang 

disebabkan oleh infeksi virus Al H5N1, maka pernbuatan vaksin sangat 

dibutuhkan. 

Pada saat ini kandidat vaksin yang paling banyak diteliti adalah 

chimeric virus-like particle (cVLP). Va ksin cVLP banyak diteliti karena 

vaksin cVLP merupakan vaksin yang secara morfologi dan irnmunologi 

rnirip dengan virus aslinya, tetapi tidak mengandung material genetik (RNA) 

Al H5N1 sehingga tidak menyebabkan -infeksi (Pinto, et al., 2003). Vaksin 

cVLP dikembangkan rnelalui substitusi epitope-epitope dari berbagai tipe Al 

H5N1. Substitusi epitope dari beberapa tipe virus diharapkan mampu 

rnemberikan respon imunitas terhadap lebih dari satu tipe Al H5N1 

sehingga dapat menurunkan tingkat kematian akibat infeksi virus Al H5N1 

wider, 2007). 



Tingginya tingkat kematian akibat infeksi virus Al H5N1 dan adanya 

kecenderungan terjadinya pandemik virus Al H5N1, maka kami memandang 

perlu untuk melakukan penelitian untuk pembuatan vaksin H5N1 yang dapat 

memicu antibodi spesifik terhadap virus H5N1. Penelitian H5N1 secara 

laboratorium cukup sulit dilakukan di laboratorium kimia Universitas Negeri 

Padang karena dibutuhkan Bio Safety Laboratory (BSL) level 3. Untuk itu, 

pada tahap awal penelitian dilakukan secara in silico 

(permodelan/komputasi). Pada penelitian ini, tahap yang dilakukan adalah 

perancangan sekuen vaksin Al H5N1 berbasis protein HA dan NA. 

1.2. Perumusan Masalah 

Berdasarkan latar belakang masalah di atas, maka rumusan 

masalah pada penelitian ini adalah "Bagaimanakah perancangan vaksin 

cVLP H5N1 secara in silico berbasis protein HA dan NA?" 

1.3. Pertanyaan penelitian 

1. Berapa sekuen yang didapat pada pencarian sekuen protein HA dan 

NA subclade 2.1? 

2. Bagaimana hasil kemiripan menggunakan alignment? 

3. Apa sekuen epitope B cell yang digunakan untuk perancangan vaksin? 

4. Apa sekuen epitope T cell yang digunakan untuk perancangan vaksin? 

5. Berapa rancangan vaksin yang didapat? 

6. Berapa % identity rancangan vaksin yang telah dirancang? 



BAB II 

TINJAUAN PUSTAKA 

2.1 Vaksin chimeric Virus-Like Particle (cVLP) 

Vaksin cVLP merupakan substitusi epitope-epitope dari berbagai 

tipe virus dengan menggunakan salah satu sekuen virus sebagai 

backbone. Subtitusi ini bertujuan untuk memberikan respon imunitas 

terhadap lebih dari satu tipe virus wider, 2007). 

Vaksin cVLP banyak dikembangkan pada saat ini karena cVLP 

merupakan vaksin yang secara morfologi dan immunologi mirip dengan 

virus aslinya, tetapi tidak mengandung material genetik sehingga tidak 

mampu bereplikasi di dalam tubuh manusia (Pinto, et al., 2003). 

Vaksin cVLP yang paling dikenal adalah vaksin cVLP guadrivalent 

Human Papilloma Virus (HPV) yang dikembangkan oleh perusahaan 

MERCK. Vaksin cVLP guadrivalent HPV merupakan vaksin yang berasal 

dari substitusi beberapa epitope dari sekuen virus HPV tipe 16, 18, 6, dan 

11. Berdasarkan uji coba fase Ill untuk vaksin tersebut, diketahui bahwa 

vaksin cVLP guadrivalent HPV memberikan perlindungan sampai 70% 

terhadap kanker mulut rahim invasive dan 90% untuk kutil genital (Sigh, 

2005). 

2.2 Protein Hemagglutinin( HA) dan Neuraminidase( NA) 

Protein hemagglutinin (HA), neuraminidase (NA), dan matrik M2 

merupakan antigen ekstemal yang terdapat permukaan virus A1 H5N1. 

Antigen yang terdapat pada lapisan permukaan merupakan pembeda 



atau yang menjadi perbedaan antar virus influenza, karena Virus 

influenza tipe A mempunyai 16 jenis hemagglutinin dan 9 neuraminidase. 

Hemagglutinin (HA) 

Salah satu faktor yang berperan dalam infeksi Al H5N1 adalah 

adanya kecocokan antara envelope virus dengan reseptor pada 

permukaan sel inang. lnfeksi Al H5N1 tejadi apabila virus H5N1 

berikatan dengan glikoprotein permukaan sel inang yang mengandung 

gugus spesifik. Bagian protein HA yang berikatan dengan reseptor inang 

mempunyai susunan asam amino yang khas. Dengan kondisi seperti ini, 

maka virus H5N1 inang avian tidak dapat dengan mudah menginfeksi 

manusia (Nidom, 2005). 

Setelah berikatan dengan reseptor sel inang, maka virus H5N1 

akan masuk melalui fusi envelope virus dengan membran endosomal set 

inang. Proses ini memerlukan pmtease sel inang untuk mengaktivasi 

prekursor hemagglutinin (HAo) menjadi frag men1 (HA1 ) dan fragmen2 

(HA2) yang akan memungkinkan virus melepaskan ssRNA, yang 

selanjutnya akan te jadi replikasi virus di dalam sel inang. Oleh karena itu 

aktivasi proteolitik protein HA merupakan faktor penting untuk infektivitas 

dan penyebaran virus ke seluruh tubuh. Perbedaan kepekaan protein HA 

virus Al terhadap protease inang akan berhubungan dengan tingkat 

virulensi. Virus yang terrnasuk dalam kelompok HPAlV (High Pathogenic 

Avian Influenza Virus) mempunyai hemagglutinin yang sangat peka 

terhadap pmtease (Nidom, 2005). 



2.2.2 Neuraminidase (N A) 

Neuraminidase berperan dalam spesifisitas Al H5N1 terhadap sel 

host. NA berfungsi untuk melepaskan partikel virus H5N1 yang sudah 

selesai replikasi dalam sel dan mencegah virus H5N1 yang sudah 

terbentuk tersebut menempel kembali pada reseptor sel host melalui HA. 

Oleh karena itu efisiensi replikasi Al H5N1 sangat tergantung pada 

kerjasama protein HA dan NA dari virus (Nidom, 2005). 

Pada Gambar 2 terlihat proses masuknya virus pada sel inang 

melalui endositosis dan menggandakan diri dengan mereproduksi materi 

genetik virus itu sendiri. Partikel virus pertama kali berasosiasi dengan sel 

inang manusia dengan cara berikatan dengan sialic acid yang berisi 

reseptor pada permukaan sel inang. pH endosomal sel inang yang 

rendah memfasilitasi terjadinya mediasi fusi membran viral yang 

dilakukan oleh protein viral hemagglutinin (HA), kemudian virus melepas 

viral ribonucleoprotein kompleks yang sudah tidak berselubung ke dalam 

sitosol sel inang. Viral ribonucleoprotein kompleks masuk ke dalam inti sel 

melalui pori-pori inti. Di dalam nukleus, negative-sense viral RNA (vRNA) 

ditranskripsi menjadi messenger RNA (mRNA) (Palese, P., Shaw, M.L.; 

2001). 

Genom virus influenza bereplikasi dalam inti sel inang yang 

diarahkan oleh targetting signals nucleopmtein. Virus RNA (vRNA) dikopi 

dari (-) sense menjadi (+) cRNA dan mRNA. cRNA tetap pada inti yang 

berfungsi sebagai template pada produksi (-) sense vRNA baru, 

sedangkan mRNA akan berpindah ke sitoplasma untuk memproduksi 

protein. NP (nucleopmtein) akan kembali ke inti dan akan berasosiasi 



dengan vRNA membentuk nucleopcapsid (Palese, P., Shaw, M.L.; 2001; 

http://www.uq.edu.auNDUInfluenza.html). 

2.3 Metode In silico 

Sebelum berkembangnya era teknologi informatika, ada dua cara 

untuk penelitian biologi, yaitu in vivo dan in vitro. Berkembangnya 

pemanfaatan teknologi informatika biologi membuat berkembangnya jenis 

penelitian in silico. In silico berasal dari kata silicon chips yang ada pada 

microprocessor komputer (Claverie dan Notredame, 2001). 

llmu yang menunjang penelitian in silico untuk ahli biologi adalah 

bioinformatika. Bioinformatika adalah suatu cabang ilmu yang 

menggabungkan Teknologi lnformasi (TI) dengan bioteknologi (Utama, 

2003). 

2.3.1 Database 

Database adalah kumpulan data yang diatur sedemikian rupa 

untuk memudahkan penggunanya. Pada database bioinformatika, data 

yang diatur merupakan data sekuen DNA atau protein yang didapat 

melalui percobaan laboratorium yang biasanya disimpan dalam file 

komputer. Setiap file dari suatu sekuen berisi informasi mengenai asal 

organisme, nama sekuen, dan juga nomor akses yang digunakan untuk 

mengidentifikasi sekuen tersebut (Mount, 2004). 

Diantara format-format database yang ada, GenBank FlatFile 

Format (GBFF) dan FASTA merupakan format yang umum digunakan 

pada bioinformatika. GenBank merupakan suatu institusi yang 

menyimpan dan mengelola database unrtan DNA suatu gen dan ekspresi 



asam aminonya. Urutan DNA diperoleh dari berbagai penelitian yang 

dengan sukarela mempublikasikan hasil penelitiannya untuk masyarakat 

umum. GenBan k didirikan oleh National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) bersama dengan DNA Data Bank of Japan (DDBJ) 

dan European Bioinformatics Institute (EBI) (Baxevanis & Oullette, 2005). 

GBFF sendiri merupakan suatu format yang memiliki 3 bagian 

terpisah yang memiki informasi yang berbeda. Bagian header pada GBFF 

berisi tentang infonnasi identitas organisme asal sekuen nukleotida atau 

asam amino seperti nama gen, waktu publikasi, nomor akses, produk 

ekspresi, dan nama peneliti yang memetakan sekuen nukleotida tersebut. 

Sedangkan bagian featurenya yang ada di bagian tengah GBFF 

merupakan bagian terpenting yang memuat nama genus, spesies, 

jaringan, kromosom, galur, dan organisme asal sekuen DNA, beserta 

daerah gen, urutan asam amino yang disandi, dan nomor identitas produk 

proteinnya. Bagian terakhir GBFF merupakan bagian yang berisi susunan 

lengkap nukleotida dari organisme yang bersangkutan. FASTA sendiri 

merupakan format yang lebih kecil dan sederhana dari GBFF. Format ini 

hanya berupa satu baris identitas sekuen yang diikuti oleh sekuen itu 

sendiri tanpa angka. Oleh karena itu, format FASTA merupakan format 

yang sering digunakan dalam analisis sekuen (Baxevanis & Ouellette, 

2005; Mount, 2004). 

2.3.2 Sequence Alignment 

Sequence alignment merupakan metode penataan dua atau lebih 

sekuen DNA atau asam amino menggunakan algoritma tertentu dengan 

bantuan komputer, sehingga didaptakan area yang memiliki urutan yang 



relatif identik. Metode ini berfungsi untuk mencari kesamaan dan 

homologi yang menunjukkan hubungan evolusi antara dua atau lebih 

sekuen nukleotidan atau asam amino (Baxevanis & Ouellette, 2005). 

Berdasarkan jumlah sekuen yang digunakan, sequence alignment 

dibagi menjadi dua jenis, yaitu pairwise alignment yang melibatkan dua 

sekuen dan multiple sequence alignment yang melibatkan dua atau lebih 

sekuen. Multiple sequence alignment memberikan hasil yang lebih akurat 

dan representatif dibandingkan dengan pairwise alignment, karena 

peningkatan jumlah input sekuen meningkatkan kepercayaan dan akurasi 

output (Baxevanis & Ouellette, 2005). 

Epitope Prediction Server 

Berbagai algoritma telah dikembangkan untuk memprediksi epitope 

yang terdapat pada suatu antigen. Saat ini telah tersedia berbagai server 

yang dapat mempredisksi epitope, baik sequential epitope maupun 

conformational epitope, yaitu PROPRED, BCPRED, BEPIPRED, dan lain 

sebagainya (Kulkani-Kale, et.al., 2005). 

Algoritma yang digunakan server dalam memprediksi epitope 

adalah algoritma yang menilai kecenderungan sifat asam amino seperti 

hidrofilitas, antigenitas, dan aksesibilitas. Keakuratan algoritma tersebut 

dapat diatur dengan range 35-75% (Kulkani-Kale, et.al., 2005). 



BAB Ill 

TUJUAN DAN MANFAAT PENELlTlAN 

3.1 Tujuan Penelitian 

Penelitian ini bertujuan untuk rnelakukan perancangan sekuen vaksin 

cVLP Al H5N1 secara in silico. 

3.2 Manfaat Penelitian 

Penelitian ini terrnasuk kategori penelitian I. Penelitian ini rnernberikan 

rnanfaat pada bidang bioteknologi/biokirnia yaitu untuk rnernberikan inforrnasi 

tentang rancangan sekuen vaksin cVLP Al H5N1. 



BAB IV 

METODE PENELlTlAN 

4.1 Jenis Penelitian 

Penelitian ini merupakan penelitian Research and Development 

(RnD). Penelitian dilakukan di laboratorium komputer Jurusan Kimia 

FMlPA Universitas Negeri Padang selama 6 (enam) bulan. Perancangan 

dilakukan dengan menggunakan alat komputer. 

4.2 Objek Penelitian 

Objek yang digunakan dalam penelitian ini adalah sekuen vaksin 

H5N1 protein HA dan NA pada subclade 2.1. 

4.3 Alat dan Bahan 

Penelitian ini adalah penelitian in silico (komputasi) 

menggunakan data yang ada pada on line database. Alamat situs 

database diakses secara bebas menggunakan perangkat komputer yang 

terhubung internet. Sistem operasi yang digunakan adalah Microsoff 

Windows Vista Ultimate dengan browser Internet Explorer versi 7.0. 

4.4 Prosedur Penelitian 

Penelitian ini terdiri dari 6 tahap : 

1. Pencarian sekuen protein HA dan NA H5N1 database. 

2. Multiple Sequence Alignments 

3. prediksi B cell 

4. prediksi T cell 

5. Penentuan sekuen vaksin 

6. Membandingkan sekuen cVLP dengan Protein Database 



4.4.6 Membandingkan sekuen cVLP dengan Protein Database 

1. Buka situs http://blast.ncbi.nlm.nih.~ov/Blast.cgi?PAGE=Proteins 

2. Salin Salin sekuen pada toolbox yang disediakan 

3. Klik submit untuk melihat hasil 



4.4.4 Prediksi Epitope T-cell Protein HA dan NA Virus Al H5N1 

a. Prediksi MHC I 

1. Buka situs http://imtech.res.in/ra~hava/ProPredl 

2. Salin Salin sekuen pada toolbox yang disediakan atau upload 

sekuen menggunakan browse 

3. Klik submit untuk melihat hasil 

b. Prediksi Protesomal Cleavage Protein Virus H5N 1 

1. Buka situs http://paproc2.de/paprocl/paprocl 

2. Salin Salin sekuen pada toolbox yang disediakan 

3. Pilih SVM pada "prediction method", Amino Acid in single 

prediction pada "input". 

4. Klik submit untuk melihat hasil 

4.4.5 Penentuan Sekuen epitope dan sekuen Vaksin Peptida 

Penentuan sekuen vaksin peptida dilakukan melalui kombinasi 

peptida atas dasar hasil prediksi epitope B-cell dan T-cell. Epitope yang 

digunakan untuk kombinasi adalah epitope T-cell (MHC Kelas I) dan 

epitope B-cell yang mempunyai binding score (skor kemampuan 

berikatan) yang paling tinggi (high-binder). Sekuen epitope yang dipilih 

adalah peptida PAPROC, TAPPred, dan Propred-I. 



4.4.1 Pencarian sekuen protein HA dan NA H5N1 database 

1. Buka situs http:l/ncbi.nlm.nih.gov/genomes/FLU/Database.html. 

2. Pada halaman situs yang terbutka, pilih protein pada "select 

sequence type", A pada "typen, avian pada "hosf, HA atau NA pada 

"segmenf, H5 dan N1 pada "sub typen. 

3. Untuk melihat hasil, klik show result. 

4. Untuk mengambil sekuen virus tersebut, kilik accession number, 

simpan dengan format FASTA menggunakan program notepad. 

4.4.2 Multiple Sequence Alignments 

Multiple Sequence alignment menggunakan software ClustalX 

2.0.12. 

1. Untuk meng-upload sekuen, klik load sequences 

2. Dilanjutkan dengan alignment>Do complete alignment untuk 

mensejajarkan (alen) sekuen. 

4.4.3 Prediksi B-cell Epitope Protein HA dan NA Virus Al H5N1 

1 .  Buka situs http://ailab.cs.iastate.edu/bcpred/predict.html dan 

http://tools.immuneepitope.org/tools/bcell/iedb input. 

2. Salin sekuen pada toolbox yang disediakan 

3. Untuk melihat hasil, klik run prediction 



BAB V 

HASlL DAN PEMBAHASAN 

Pencarian sekuen protein HA dan NA H5N1 database 

Pencarian sekuen protein dilakukan melalui server GenBank Influenza 

Virus Resource (IVR-NCBI) dengan alamat situs: 

htt~://ncbi.nlm.nih.c~ov/c~enomes/FLU/ yang dapat diakses bebas melalui 

koneksi internet. Berdasarkan hasil pencarian sekuen, didaptkan ke -9 sekuen 

virus Al H5N1 subclade 2.1. Hasil sekuen vaksin yang didapat cukup banyak, 

sehingga untuk mencari sekuen subclade 2.1 cukup sulit. Dalam ha1 ini, peneliti 

mencari satu persatu sekuen protein subclade 2.1. Data sekuen yang didapat 

dalam bentuk format GBFF. 

Format yang ada pada GenBank IVR adalah format GBFF yang terdiri 

atas Header, Feature, serta sekuen nukleotida dan protein. Sekuen protein 

yang ada terdiri dari urutan huruf-huruf, setiap huruf merupakan kode dari suatu 

asam amino. Agar lebih memudahkan penggunaannya dalam sohare maupun 

server dalam penelitian, semua sekuen protein diubah ke dalam format FASTA 

(Lampiran 1). 

5.2 Multiple Sequence Alignments 

Untuk melihat tingkat kemiripan pada sekuen asam amino pada protein 

HA dan NA clade 2.1, maka perlu dilakukan muEtiple alignment menggunakan 



software ClustalX 2.0.12. Tujuan langkah ini adalah untuk melihat perbedaan 

sekuen protein dan untuk menentukan satu perwakilan tiap jenis protein. 

ClustalX menganalisis susunan asam amino per kolom yang hasilnya 

dalam bentuk kode-kode tertentu. Hasil analisis multiple alignments ini dapat 

dilihat dalam lampiran 2. Display hasil multiple alignments pada CIustalX terdiri 

atas kode (^), (:),(.)dan (-).Tanda (*) menandakan conserve column atau 

kesamaan asam amino pada satu kolom, tanda (:) menandakan bahwa ada 

kemiripan ukuran dan kesamaan kelarutan dalam air (hidrofilik atau hidrofobik) 

pada satu kolom, tanda (.) menandakan bahwa kemiripan ukuran sifat kelarutan 

dalam air telah dipertahankan dalam proses evolusi, dan (-) menandakan gap 

atau pergeseran yang dilakukan untuk mencapai kemiripan sifat. 

Berdasarkan literatur, terdapat 5 bintang atau 5 conserve column tiap 50 

asam amino menandakan perbedaan yang kurang signifikan dalam hasil 

multiple alignments (Claverie dan Notredame, 2001). Berdasarkan hasil 

analisis, diketahui bahwa ke-9 sekuen HA dan 9 sekuen NA memiliki similaritas 

yang besar dari 97% dan mengalami beberapa mutasi. Sekuen 712005 memiliki 

similaritas 100% dengan CDC74212006 dan CDC1046 memiliki similaritas 

100% dengan CDC1047 (Lampiran 2 dan 3). Tingginya tingkat kemiripan 

sampel, maka dalam perancangan sekuen vaksin HA dan NA digunakan 

sekuen 212005 sebagai backbone. 

5.3 Prediksi B-cell Epitope Protein HA dan NA Virus Al H5N1 

Prediksi epitope B-cell protein Al H5N1 dilakukan melalui server 

BCPRED melalui situs http://ailabcs.iastate.edu/bcpred/predict.html dan server 

IMMUNOEPITOPE BEPIRED melalui situs 



http://tools.immunoepitope.or~/tools/bcell/iedb input. Hasil kedua server di- 

alignment (Lampiran 4 dan 5). 

Hasil prediksi epitope 5-cell protein HA dan NA menggunakan server 

BCPRED dan BEPIRED menghasilkan beberapa sekuen epitope dan 

dilengkapi dengan skor spesifisitas binding-nya (Tabel 1 dan 2). Pada hasil 

prediksi, ditampilkan posisi-posisi dari epitope-epitope yang menggambarkan 

tingkat pengenalan epitope oleh 6-cell atau pengikatan dengan antibodi, 

sehingga untuk penentuan sekuen vaksin peptida nantinya, epitopeepitope 

hasil prediksi ini diseleksi berdasarkan tingkat accesible. 

Tabel 1. Hasil Prediksi Protein HA dan NA Menggunakan Server 
BCPred dan BEPIRED 
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Tabel 2. Hasil Prediksi Protein HA dan NA Menggunakan Server 
BEPIRED 

Untuk melihat perbedaan hasil prediksi protein HA dan NA pada kedua 

server, dilakukan analisis menggunakan sofhvare ClustalX (Lampiran 6 dan 7). 

Analisis ini dilakukan dengan membandingkan sekuen epitope HA dan NA hasil 

menggunakan server BCPRED dan BEPIRED dengan sekuen protein HA dan 

NA yang aselinya. Dari hasil analisis tersebut diurutkan epitope yang memiliki 

accessibility binding epitope yang tertinggi (Tabel 3 dan 4). 
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Tabel 3. Hasil Alignment Prediksi Protein NA menggunakan Server 
BCPRED dan BEPIPRED 

NA BCPRED I NA BEPIPRED 
SKOR I POSlSl I SEKUEN 1 POSlSl I SEKUEN 

Ket: -merupakan sekuen yang sama 

Tabel 4. Hasil Alignment Prediksi Protein HA menggunakan Server 
BCPRED dan BEPIPRED 

Ket: - merupakan sekuen yang sama 

- 
0.983 
0.982 
0.975 

0.957 
0.943 
0.889 
0.885 
0.879 
0.868 
0.864 
0.862 
0.848 

Berdasarkan hasil Tabel 3 dan 4, maka dipilih masing-masing 2 sekuen 

petwakilan dari masing-masing protein yang memiliki accessible binding 

epitope yang akan disisipkan ke protein backbone HA dan NA. Cara pemilihan 
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sekuen adalah mengambil epitope skor tinggi namun mempunyai kesamaan 

pada kedua prediksi server. Accessibility asam-asam amino ini sendiri sangat 

penting mengingat bahwa semakin banyak asam-asam amino pada suatu 

epitope yang mempunyai accessibility yang besar, maka semakin besar pula 

kemungkinan epitope tersebut untuk dapat dikenali oleh B-cell atau berikatan 

dengan molekul antibodi. Sebaliknya, semakin sedikit asam-asam amino pada 

suatu epitope yang mempunyai accessibility yang besar atau semakin banyak 

asam-asam amino pada suatu epitope yang mempunyai accessibility yang 

kecil, maka kecil kemungkinan epitope tersebut, baik untuk dapat dikenali oleh 

B-cell maupun untuk dapat berikatan dengan antibodi. Sekuen epitope yang 

akan disisip dapat dilihat pada tabel 5. 

Tabel 5. Epitope B-cell Protein NA dan HA 

5.4 Prediksi Epitope T-cell Protein HA dan NA Virus Al H5N1 

Prediksi epitope T cell protein HA dan NA dilakukan melalui sewer 

ProPred dengan alamat situs 

http://www.imtech.res.in/ra~hava/propred1/index.html. ProPred memprediksi 

epitope T-cell dengan data input urutan asam amino protein HA dan NA dalam 

format FASTA. Pada prediksi dengan ProPred ini, yang perlu diperhatikan 

adalah kelas molekul Major Histocompatibility Complex (MHC) yang a kan 

digunakan dalam prediksi epitope. Terdapat dua pilihan kelas MHC yang 

digunakan, yakni MHC kelas I dan kelas It. 

NA 
GDNPRPNDGTGSCG 
SDTVSWSWPDGA 

HA 
KSSWSDHEASS 
CNTKCQTPMGA 



Untuk MHC, pada penelitian ini lebih difokuskan pada epitope MHC 

kelas I, atas dasar karena penelitian ini bertujuan merancang vaksin peptida Al 

H5N1 yang termasuk endogenous pathway. Epitope MHC kelas I diprediksi 

melalui server ProPred-l dengan alamat situs 

http:lhnnnrv.imtech.res.inlraqhava/propredl /index.html. 

Server ProPred memprediksi epitope dengan panjang sembilan asam 

amino, analisisnya dilakukan setiap 30 asam amino protein HA, dan NA H5N1 

mulai dari asam amino posisi pertama hingga terakhir. Prediksinya sendiri 

didasarkan atas kemampuan epitope untuk berikatan dengan tiap tipe molekul 

MHC, yang direpresentasikan dengan skor binding dengan kisaran nilai yang 

berbeda untuk masing-masing allele. Untuk peptida dengan skor lebih besar 

dari cut off (setting threshold ), maka dapat digolongkan sebagai binder (High 

binder, Moderate binder, Low bindeo, sedangkan untuk prediksi penelitian 

hanya diprediksi High binder peptida. 

Hasil prediksi epitope T-cell protein HA, dan NA ditampilkan berupa 

sekuen-sekuen peptida dengan skor binding yang berbeda-beda (Lampiran 6 

dan 7). Dari hasil prediksi, dipilih peptida-peptida yang akan digunakan sebagai 

kandidat epitope penyusun pada vaksin peptida, yang didasarkan atas skor 

binding terbesar. Alele yang digunakan pada analisis MHC I menggunakan 

PROPRED adalah HLA-A2.1, HLA-B*5301, HLA-B*5401, HLA-B*51, dan HLA- 

B"0702. 



Tabel 6. Epitope Binding MHC I Protein HA dan NA 

Hasil prediksi ditunjukkan dengan asam amino dengan warna yang 

berbeda. Posisi pertama dari setiap pengikat ditunjukkan oleh wama merah 

sehingga pengguna dapat dengan mudah membedakan peptida tumpang tindih 

awalan epitope. Wama biru adalah wama asam amino berikutnya. 

Ketika protein virus masuk ke dalam sel target, maka epitope pada 

protein tersebut akan dipecah menjadi fragmen peptida oleh protease, dan 

kemudian akan berikatan dengan MHC kelas I yang akan membawa fragmen 

peptida tersebut ke permukaan sel agar dapat dikenali oleh reseptor pada T- 

cell yang kemudian akan mengaktifkan sistem imunitas sehingga akan 

menghasilkan respon imunitas. Untuk itu, maka perlu dilakukan analisis 

pemotongan sekuen protein NA dan HA, sehingga epitope yang telah 

dirancang tidak dipotong oleh protease. Terpotongnya epitope MHCl 

menyebabkan MHC I tidak dapat mengenali fragmen peptide tersebut. Analisa 

pemotongan dapat dilakukan menggunakan server PAPROC yang dapat 

diakses pada situs http://www.paproc2.de/paprocl/paprocl .html. 

Hasil analisis terlihat pada lampiran 8 dan 9. Epitope MCH I yang telah 

didapatkan dibandingkan dengan dengan hasil prediksi pmteosomal cleavage 

Protein NA 
CMVIGIVSLML -- 
FFLTQGALL 
IRPCFWVEL 

Protein HA 
EKIiILLLAIVSL 
LEKTHNGKL 
LDGVKPLIL 
YNNTNQEDL 
LNQRLVPKJ .- 
FVVTILKPND 
YVKSNRLVL 
ESRRKKRGLFGAI 
D W N A E L  
FHDSNVKNLYDKVRLQL 
PQYSEEARL 
ILSIYSTVASSL 



sehingga didapatkan sekuen epitope yang tidak terpotong ketika memasuki set 

(Tabel 7). 

Tabel 7. Epitope Binding MHC I dan Proteosomal Cleavage Protein HA 
dan NA 

ILSIYSTVASSL I Terpotong, tidak digunakan 

Garis batas antara peptida pada kolom proteosomal cleavage 

merupakan bagian peptida yang diprediksi akan dipotong oleh protease. 

Berdasarkan hasil pada table 7, maka didapatkar! dua sekuen yang dapat 

digunakan, yaitu satu sekuen dari protein NA dan satu sekuen dari protein HA. 

5.5 Penentuan Sekuen epitope dan sekuen Vaksin Peptida 

Untuk mendapatkan vaksin peptida yang dapat bersifat polyinduction, 

dalam ha1 ini terhadap influenza tipe A subtipe H5N1 clade 2.1, maka pada 

sekuen vaksin peptida yang akan ditentukan, haruslah mempunyai epitope- 

epitope binding dari subtipe H5N1 dan influenza tipe A tersebut. Untuk itu, 



penentuan sekuen vaksin peptida dilakukan melalui kombinasi peptida atas 

dasar hasil prediksi epitope B-cell dan T-cell yang telah dilakukan (Tabel 8). 

Tabel 8. epitope B-cell dan T-cell yang akan disisip pada protein 
backbone 

Penyisipan sekuen epitope dilakukan pada sekuen protein backbone 

yang mempunyai binding affinity yang rendah. Untuk mengetahui binding 

affinity pada masing-masing protein, dianalisis menggunakan server TAPPRED 

Yang dapat diakses melalui 

http://imtech.res.in172.141.121.65/ra~hava/tappred/index.html (Lampiran 10 

dan 11). Sekuen epitope T cell dan B cell protein HA akan disisipkan pada 

protein backbone NA, dan sebaliknya. Berdasarkan hasil penyisipan, 

didapatkan enam rancangan sekuen vaksin, yaitu tiga sekuen vaksin yang 

menggunakan protein NA sebagai backbone, tiga lagi menggunakan protein HA 

sebagai backbone (Tabel 9 dan 10). 

Tabel 9. Rancangan Sekuen Vaksin cVLP Al H5N1 

Sekuen vaksin HA TBB 
1 11 2 1 3 1 4 1 5 1 60 
I I I I I I I 
MEKIVLLLAIV IGYHANNSTEQVDTIMEKNVTVTHAQDILEKGDNPRPNDG 60 
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EEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  
RMEFFWTILKPNDAINFESNGNFIAPEYAYKIVKKGDSAIMKSELEYGNCNTKCQTPMGA 300 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE 
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SSLALAIMMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 568 
Sekuen vaksin HA BET 
1 11 2 1 3 1 4 1 5 1 6 0 
I I I I I I I 

MEKIVLLLAIVGDNPRPNDGTGSCGNNSTEQVDTIMEKNVTVTHAQDILEKSDTVSWSWP 60 
--- --.-----.- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  L ~ . ~ . ~ : ~ L ~ L L L E L ; E " E .  . . . . . . . . . . .  

DGAKPLILRDCSVAGWLLGNPMCDEFINVPEWSYIVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHL 120 - 
E2,EEZEcEZLLEEZ . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  . . . . . . . . . . .  

LSRINHFEKIQI IPKSSWSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRNLIKSTYPTIKKSY 180 
. . . . . . . . . . .  EEEZEEZFJEE?EEZ . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEC 
NNTNQEDLLVLWGIHHPNDAAEQTRLYQNPTTYISIGTSTLNQRLVPKIATRSGQSG 240 
EZEEEEEECEE . . . . . . . . . . . . . . .  ELEEECZEEESEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  
RMEFFWTILKPNDAINFESNGNFIAPEYAYKIVKKGDSAIMKSELEYGNCNTKCQTPMGA 300 

EEEEZEEYZEEEEE EZZZEEEFEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  . . . . . . . .  
INSSMPFHNIHPLTIGECPKYVKSNRLVLATGLRNSPQRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGW 360 

T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEESEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . ,  
QGMVDGWYGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTN ... TQFEAVGREFNNLE 420 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . .  
RRIENLNKKMEDGFLDVWTYNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLYDKVRLQLRDNAKELG 480 
. . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . .  EEEEEESEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  

NGCFEFYHKCDNECMESIRNGTYNYPQYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQILSIYSTVA 540 
. . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEESEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  
SSLALAIMMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 568 
Sekuen vaksin HA BTB 
1 11 2 1 3 1 4 1 5 1  60 
I I I I I 
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RRIENLNKKMEDGFLDVWTYNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNQLRDNAKELG 480 
. . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE.  . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  
NGCFEFYHKCDNECMESIRNGTYNYPQYSEEARLKREEISGVESIGTYQILSIYSTVA 540 
. . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  
SSLALAIMMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 568 
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Tabel 10. Rancangan Sekuen Vaksin cVLP At H5N1 NA 

Sekuen vaksin NA TBB 
1 11 2 1 3 1 4 1 5 1 60 
I I I I I I I 

MN IGIVSLMLQIGNMISIWVKSSWSDHEASSAESISNTNPLTEKAV 60 - 
. . . . . .  . .  . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  E ~ E E E Z E X E E E S F ~ L . . .  

ACNTKCQTPMGAPIRGWAWSKDNNIRIGSKGDVFVIREPFISCSHLECRTFFLTQGALL 120 
* - - . . , - - - .- . .. . - , . > - . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ~.I;LL~-P~:-L!L~- L L  i ?>. . . . . . . ~ > ~ E ~ E ? ~ E Z ~ ~ ~ E L , ~ ~ ~ .  . . . 

NDKHSNGTVKDRSPHRTLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDN 180 ---- --.- *-U. . '  r -  .k-F LL .r. p.*- . . . . . . . . . . . . . - . L.LLLLTC.LUTEE;Z%. . . . . . . . . . . . . . . . . . . L L _ > -  _..,l 

EAVAVLKYNGIITDTIKSWRNNILRTQESECACVNGSCFTVMTDGPSDGQASYKIFKMEK 240 
ZEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . .  EEi;EEZE3EEEE?3EEEEE,5EEE, 
GKWKSVELDAPNYHYEECSCYPDAGEITCVCRDNWHGSNRPSFNQNLEYQIGYICSG 300 
z77c l7-'C7 EC'FF--';'P -F--'c~oFcE~EE...,........... -.Au.LtLr,. . . . . .-... LCLLLEZEE. . . . . .-r.:;,-,-, 
VFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSFKYGNGWIGRTKSTNSRSGEMIWDPNGW 360 
. .  EEEEZSZEEZLEEE . . . . . . . . . . * . , . . . . . . . .  FEE?EEZEEEEEEF..EEEZEEE 
TGTDSSFSVKQDIVAITDWSGYSGSFVQHPELTGLDCIRPCFELIRGRPKESTIWTSG 420 
EEEEEE,E . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  E.E:EZ5EEEEEE2EEEEEEEZCEEE. 
SSISFCGVNSDTVSWSWPDGAELPFTIDK 449 
EEEEE . .  EEEEEE,ZEEEEE a....... 
Sekuen vaksin NA BBT 
1 11 2 1 3 1 4 1 5 1 60 
I I I I I I I 

MNKSSWSDHEASSCMVIGIVSLMLQIGNMISIWCNTKCQTPMSISNTNPLTEV 60 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE... 
IRGWAWSKDNNIRIGSKGDVFVIREPFISCSHLECRTFFLTQL 120 

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . .  
NDKHSNGTVKDRSPHRTLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDN 180 
. . . . . . . . . . . . . . . . . .  EZEEEEEZEZYEEE. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEE 
EAVAVLKYNGIITDTIKSWRNNILRTQESECACVNGSCFTVMTDGPSDGQASYKIFKMEK 240 
-.p%=.-7 c,,ca. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEZE.EEEEEEE 
GKWKSVELDAPNYHYEECSCYPDAGEITCVCRDNWHGSNRPWSFNQNLEYQIGYICSG 300 
EEEEEEE . . . . .  EEEEEEEEEEEEEZ . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . .  
VFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSFKYGNGVWIGKSTNSRSGFEMWDNGW 360 
. .  EEEEEEEZEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEZEEEEEEZ..EEEEEEE 
TGTDSSFSVKQDIVAITDWSGYSGSFVQHPELTGLDCIRPCELIRGRPKESTIWTSG 420 
ZEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE.E.EEEEEEEE 
SSISFCGVNSDTVSWSWPDGAELPFTIDK 449 
EEEEE .. EEEEEEEEEEEE E E . . . . . . . .  
Sekuen vaksin NA BTB 

1 11 2 1 3 1 4 1 5 1 60 
I 1 I I I I I 

M N C N T K C Q T P M G A C M V I G I V S L M L Q I G N M I S I ~ ~ ~  
-, -~ . , , . 

ESISNTNPLTEKAV 60 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  ELZC?ZEEEEEEEE . . .  
A~~~SWSDH~~SSPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVIREPFISCSHLECRTFFLTQGALL 120 
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  E2EXEEZEEEEEEEE . . . . . . .  EEZEEEEEEEEEEE . . .  
NDKHSNGTVKDRSPHRTLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDN 180 
. . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEE 
E A V A V L K Y N G I I T D T I K S W R N N I L R T Q E S E C A C V N G S C P E K  240 
EEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEE5E.EEEEEEE 
GKWKSVELDAPNYHYEECSCYPDAGEITCVCRDNWHGSNRPSQNLEYQIGYICSG 300 
EEEEEEE. . . . .  EEEEEEEEEEEEEE. . . . .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . .  
VFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSFKYGNGVWIGKSTNSRSGFEMIWDPNGW 360 
. .  EEEEEEEEEEEEEE . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .  EEEEEEEEEEEEEE..EEEEEEE 



TGTDSSFSVKQDIVAITDWSGYSGSFVQHPELTGLDCIRPCFWVELIRGRPKESTIWTSG 420 
. . . .. 

,, r - .r ' r  ....-.--.-, . ,  ;. .!.,-r. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . :, , ! ~ I . T . : ~ E T ? : ~ T : T  I;. . ?''.':<;: 

SSISFCGVNSDTVSWSWPDGAELPFTIDK 4 4 9  
;::::Cg. . ~ ~ ~ ~ ; - : ~ E ~ ! : ~ L ~ . E ~ i z . E ~ .  . . . . . . . 

Vaksin Al H5N1 HA dan TBB, BBT dan BTB didapatkan melalui 

kombinasi berurutan peptida epitope protein HA, dan NA. Vaksin HA dan TBB 

didapat rnelalui penyisipan epitope protein NA T Cell, B Celll, dan B Ce112. 

Vaksin HA dan BTB didapat rnelalui penyisipan epitope protein NA B Celll, T 

Cell dan B Ce112. Vaksin HA dan BBT didapat melalui penyisipan epitope 

protein NA B Celll, B Ce112, dan T Cell. Dernikian juga halnya dengan sekuen 

vaksin NA. Keenarn sekuen vaksin peptida yang ditunjukkan dalarn tabel 9-10. 

Bagian sekuen yang benvama rnerah adalah sekuen epitope MH Kelas I (T 

Cell), sedangkan yang berwama hijau dan kuning rnerupakan sekuen epitope 

B Cell. Titik-titik rnenunjukkan bahwa sekuen tersebut tidak rnengandung 

peptida epitope T Cell dan B Cell pada sekuen protein backbone. Huruf E 

rnenunjukkan bahwa sekuen tersebut rnengandung epitope B Cell atau T Cell. 

5.6 Membandingkan sekuen cVLP dengan Protein Database 

Untuk rnengetahui kerniripan sekuen vaksin dengan sekuen virus Al 

H5N1, rnaka dilakukan BLAST pada database protein. Hasil yang didapatkan 

rnenunjukkan bahwa keenam sekuen rnerniliki % identity besar dari 90% 

dengan sekuen virus Al H5N1 (Lampiran 12,13,14, 15, 16,17). Batas nilai yang 

menunjukkan kedua protein dikatakan rnerniliki kemiripan struktur adalah 

ketika % identity-nya besar dari 25%. Karena % identrty keenarn sekuen 

vaksin yang dirancang besar dari 25%, maka dapat dikatakan bahwa ke-enam 

vaksin tersebut rnerniliki folding akhir yang sarna dengan protein HA dan NA Al 

H5N1 dan bersifat immunogenic. 



BAB VI 

KESIMPULAN DAN SARAN 

6.1 Kesimpulan 

Berdasarkan pencarian sekuen protein HA dan NA subclade 2.1, 

didapatkan 9 sekuen protein HA dan 9 sekuen NA. Ke-18 sekuen protein 

tersebut disimpan dalam format FASTA dan GBFF. 

Hasil analisis Multiple Sequence Alignments mengungkapkan bahwa ke- 

9 sekuen HA dan 9 sekuen NA memiliki similaritas yang besar dari 97% dan 

mengalami beberapa mutasi. Sekuen 712005 memiliki similaritas 100% dengan 

CDC74212006 dan CDC1046 memiliki similaritas 100% dengan CDC1047. 

Tingginya tingkat kemiripan sampel, maka dalam perancangan sekuen vaksin 

HA dan NA digunakan sekuen 212005 sebagai backbone. 

Prediksi B cell berdasarkan accessible binding epitope. Hasil prediksi B 

cell yang digunakan adalah yang memiliki accessibility yang besar. Sekuen 

epitope B Cell protein HA adalah KSSWSDHEASS dan CNTKCQTPMGA, serta 

sekuen epitope B Cell protein NA adalah GDNPRPNDGTGSCG dan 

SDTVSWSWPDGA. 

Hasil prediksi MHCl dikonfirrnasi pemotongan proteosomenya. 

Berdasarkan hasil konfirmasi, didapatkan epitope T cell protein HA yang dapat 

digunakan adalah EKlVLLLAlVSL dan epitope T cell protein NA adalah 

IRPCWEL.  

Berdasarkan hasil prediksi epitope T cell dan cell, dirancang 6 sekuen 

protein vaksin cVLP, yaitu vaksin cVLP Al H5N1 NA TBB, NA BBT, NA BTB, HA 

TBB, HA BBT, HA BTB. 



Berdasarkan hasil BLAST diketahui bahwa ke-enam vaksin tersebut 

memiliki folding akhir yang sama dengan protein HA dan NA Al H5N1 dan 

bersifat immunogenic. Hal ini dikarenakan % identity ke-enam sekuen vaksin 

yang dirancang besar dari 25%. 

6.2 Saran 

1. Mencari metode prediksi lain untuk memprediksi epitope pada suatu 

antigen 

2. Melakukan homology modelling untuk mencari bahwa similaritas 

struktur keenam vaksin peptida dengan protein source. 

3. Melakukan analisis molecular dynamics dari struktur tersier hasil 

modeling untuk mengetahui stabilitas dan fleksibiltas rancangan vaksin. 

4. Melakukan penambahan asam amino signaling untuk MH Kelas I dan 

MH Kelas II dalam sekuen vaksin akan mempercepat respon imunitas. 
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Lampiran 1. Sekuen fasta 

Protein HA 

*gi(1452844501gblABP51969.11hemagglutinin-S-2005 
M E K I V L L L A I V S L V K S D Q I C I G Y H A N N S T E Q V D T I M E K N V V K P L I L R  
DCSVAGWUGNPMCDEFlNVPEWSYlVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHLLSRINHFEKlQIIPKS 
SWSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRNWLIKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNDAAE 
QTRLYQNPlTYISIGTSTLNQRLVPKlATRSWNGQSGRMEFlLKPNDAlNFESNGNFlAPEYAY 
KIVKKGDSAIMKSELEYGNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKYVKSNRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTNKVNSI 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRlENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFEFYHKCDNECMESlRNGTYNYPQYSEEARLKREElSGVKLES1GTYQl 
LSIYSTVASSLALAIMMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
>gi1157955881lgb(ABWO6367.11hemagglutinin-7-2005 
MEKIMLLUlVSLVKSWlClGYHANNSTMVDTlMEKNVMHAQDlLEKTHNGKLCDLDGVKPLlLR 
DCSVAGWUGNPMCDEFlNVPEWSYlVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHLLSRlNHFEKlQlIPKS 
SWSDHEASSGVSSACPYLGSSSFFRNWLIKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNDAAE 
QTRLYQNPTTYlSlGTSTLNQRLVPKlATRSWNGQSGRMEFMlLKPNDAlNFESNGNFlAPUAY 
KlVKKGDSAlMKSELEYGNCNTKCQTPMGAlNSSMPFHNlHPLTlGECPKYVKSNRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTNWNSI 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFEFYHKCDNECIESIRNGNNY WYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQ IL 
SIYSWASSLALAIMMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
-111 13972311 lgqAEU494071CDC742122006 
DQICIGYHANNSTEQVDTIMEKNVNTHAQDILEKTHNGKLCDLDGVKPLILRDCSVAGWLLGNPM 
CDEFINWEWSYlVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHUSRlNHFEKlQIIPKSWSDHEASSGVSSA 
CPYLGSPSFFRNVVWLIKKNSTYPTIKKSY NNTNREDLLVLWGlHHPNDAAEQTRLYQNPlTYISIG 
TSTLNQRLVPKlATRSKVNGQSGRMEFFWTILNPNDAINFESNGNFlAPAYKlVKKGDSAlMKSEL 
EYGNCNTKCQTPMGAlNSSMPFtiNlHPLTlGECPKYVKSNRLVLATGLRNSPQRESRRKKRGLFG 
AlAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAlDGVTNKVNSlIDKMNTQFEAVGR 
EFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLOFHDSNVKNLY DKVRLQLRDNAKEL 
GNGCFEP(HKCDNECMESlRNGTYNYPQYSEEARLKREElSGVKLESlGTYQILSlYSNASSLALAl 
MMAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
%ill 18864379/g~ABl3178O~CDC887-2006 
MEKIVLLLSIVSLVKS WICIGYHANNSTEQVDTIMEKNWHAQDILEKTHNGKLCDLDGVKPLILR 
DCSVAGWUGNPMCDEFlNVPEWSYlVEKANPTNDCCYPGSFNDYEEMHUSRINHFEKlQllPKG 
SWSDHEASSGVSSACPYLRSPSFFRFWUKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNNEAE 
QTRLYQNP'TTYISIGTSTLNQRLVPKlATRSKVNGQSGRMEFFWTlLKPNDAlNFESNGNFlAPEYAY 
KIVKKGDSAIMKSELNGNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKWKSNRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTNKVNSI 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFEFYHKCDNECMESIRNGTYNYPQYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQI 
LSIYSTVASSLAW MIAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
>gill 185748101gb(ABL07008.1ICDC938-2006 
MEKIVULSIVSLVKS WICIGYHANNSTEQVDTIMEKNVlVTHAQDlLEKTHNGKLCDUX;VKPULR 
DCSVAGWUGNPMCDEFlNWNVSYIVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHLLSRlNHFEKlQllPKS 
SWSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRNWLTKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNNEA 
EQTRLYQNP'TTYISIGTSTLNQRLVPKIATRSKVNGQSGRMEFNVTILKPNDAINFESNGNFIAPEYA 
YKIVKKGDSAMKSELEYSNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKYVKSNRLVLATGLRNS 
PQRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTNKVN 
SIIDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWVTYNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLY 
DKVRLQLRDNAKELGNGCFEWHKCDNECMESIRNGTYNYPQYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQ 
ILSIYSTVASSLALAIMIAGLSLWMCSNGSLQCRICI 



>gil11~5;14908~gb~ABL07030~C~~2006 
MEK~VLLLA~VSLVKSW~C~GYHANNSTEQVDT~MEKNVMHAQD~LEKTHNGKLCDLDGWPL~LR 
DCSVAGWUGNPMCDEF~NVPNVSY~VEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHLLSR~NHFEK~QIIPKS 
SWSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRNVWLIKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNDAAE 
QTRLYQNPTTYISIGTSTLNQRLVPK~ATRSKVNGQSGRMEFRNA~LKPNDAINFESNGNFIAPC/AY 
KIVKKGDSAIMKSELEYGNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKWKSNRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAlAGFIEGGWQGMVDGWYGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAlDGVTNKVNSl 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLDFHDSNVKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFENHKCDNECMESIRNGWNYPQYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQI 
LSIYSTVASSLALAIMIAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
~gi~l24098927~g~ABIU90478.l~~DC1032~2007 
W ICIGYHANNSTEQVDTIMEKN W H A Q O f  LEKTHNGKLCDLDGVKPLILRDCSVAGWLLGNPM 
CDEFINVPEWSYIVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHUSRINHFEKIQIIPKSSWSDHEASSGVSSA 
CPYLGSPSFFRNVVWUKKNSTYPTlKKSYNNTNQEDLLVLWGlHHPNNEEEQTRLYQNPrPllSlG 
TSTLNQRLVPKlATRSKVNGQSGRMEFPlMlLKPNDAINFESNGNFlAPEYAY KlVKKGDSAlMKSEL 
EYSNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKYVKSSRLVLATGLRNSWRESRRKKRGLFGA 
IAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGVTNKVNSIIDKMNTQFEAVGRE 
FNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLMMENERTLDFHDSNVKNLYDKVRLQLRDNAKELG 
NGCFENHKCDNECMESIRNGTY NY PQYSEEARLKREEISGVKLESIGWQILSIYSTVASSLALAIM 
IAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
~g i~124099004~gb~A~90Sl l . l  hemagglutinin-CDClbbBbbB2007 
M E K l V L L L S l V S L V K S W l C l G Y H A N N S T E Q V D T I l E K N V n  
CSVAGWUGNPMCDEFlNVPEWSYlVEKANPTNDLCYPGSFNDYEEU<HUSRlNHFEKlQllPKSS 
WSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRMMNLIKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLWGIHHPNNEEE 
QTRLYQNPTTYISIGTSTLNQRLVPKIATRSKVNGQSGRMEFFWTILKPNDAINFESNGNFIAPEYAY 
KIVKKGDSAMKSELNSNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKWKSSRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAIAGFIEGGWQGMVDGWYGYHHSNEQGSGYAADKESTQKAIDGWNKVNSI 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLVLMENERTLDFHDSWKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFENHKCDNECMESIRNGMNYWYSEEARLKREEISGVKLESIGMQI 
LSIYSTVASSLALAIMIAGLSLWMCSNGSLQCRICI 
-11 1240990521gqABM90533.1 Ihem9gglutinln_CDClW7-2007 
M E K l V L L L S l V S L V K S D Q l C l G Y H A N N S T E Q V D T l M E K N V n L l L K  
DCSVAGWUGNPMCDEFINVPWSYIVEKANPTNDLCYPGSFNDYEELKHLLSRlNHFEKlQlIPKS 
SWSDHEASSGVSSACPYLGSPSFFRNWLIKKNSTYPTIKKSYNNTNQEDLLVLWGIHHPNNEEE 
QTRLYQNPrrYlSlGTSTLNQRLVPKfATRSKVNGQSGRMEFFWTlNFlAfEYAY 
KIVKKGDSAIMKSELNSNCNTKCQTPMGAINSSMPFHNIHPLTIGECPKWKSSRLVLATGLRNSP 
QRESRRKKRGLFGAAGFIEGGWQGMVDGWGYHHSNEQGSGYMDKESTQWXWNWNSI 
IDKMNTQFEAVGREFNNLERRIENLNKKMEDGFLDWNAELLMMENERTLDFHDSNVKNLYD 
KVRLQLRDNAKELGNGCFEFYHKCDNECMESIRNGTYNYPQYSEEARLKREEISGVKLESIGTYQI 
LSIYSTVASSUWMIAGLSLWMCSNGSLQCRICI 

Protein NA 
>neuramlnldaseCDC1047-2007 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMlSMNSHSIQTGNQHQAESISNTNPLTE~WSW~GNS 
SLCPlRGWAVHSKDNNlRlGSKGDWIREPFlSCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGWKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVCKYNGllTDTlKSWRNNI 
LRTQESECACVNGSCFTVMTDGPSNGQ ASY KIFKMEKGKWKSVELDAPNY HYEECSCY PDAGEl 
TCVCRDWHGSNRPWVSFNQNLEYQIGYICSGMGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSF 
K Y G N G W I G R T K S T N S R S G F E M I W D P N G W G T D S S F S V K H P E L T G L  
DCIRPCFWVELlRGRPKESTlWTSGSSlSFCGVNSDTVWWPDGAELPFTlDK 
>neuramlnlda~-CbClM6_20R7 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQfGNMlSWSHSIQTGNQHQAESISNTNPLTEKAWSWLAGNS 
SLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVFVIREPFISCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGWKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVLKYNGIITDTIKSWRNNI 
LRTQESECACVNGSCrrVMTDGPSNGQASYKlFKMEKGWKSVELDAPNYHYEECSCYPDAGEI 



TCVCRDNWHGSNRPWVSFNQNLEYQIGYICSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSF 
KYGNGWIGRTKSTNSRSGFEMIWDPNGWGTDSSFSVKQDIVATDWSGYSGSFVQHPELTGL 
DClRPCRMlELlRGRPKESTMSGSSISFCGVNSDTVSWSWPDGAELPFT IDK 
>neuramlnlda~DC1032N-2M)7 
MNPNQKlfTlGSfCMVlGlVSLMLQlGNMlSlWVSHSlQKGNQHQAESISNTNPLTEKAVASVTLAGNS 
SLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVFVIREPFISCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGNKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVLKYNGIITDTIKSWRNNI 
LRTQESECACVNGSCFNMTDGPSNGQASYKIFKMKKGKVIKSVELDATNYHY EECSCYPDAGEIT 
CVCRDMNHGSNRPWVSFNQNLflQlGYlCSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSFK 
YGNGWlGRTKSTNSRSGFEMlWDPNGWTGTDSSFSVKQDIVAITMNSGYSGSR/QHPELTGLb 
ClRPCFWVELlRGRPKESTIWTSGSSISFCGVNSDTVSWSWPDGAELPFTlDK 
>ne~raminIda~~CDC938~2006 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMlSlWSHSlQKGNQHQAESlSNTNPLTEWVASlTMGNSS 
LCPI RGWAVHSKDNNIRIGSKGDVNlREPFlSCSHLECRTFFLTQGAUNDKHSNGNKORSPHRT 
LMSCPVGEAPSPY NSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVLKYNGIITDTIKSWRNNIL 
RTQESECACVNGSCFIVMTDGPSNGQASY KIFKMKKGKWKSVELDAPNYHY EECSCYPDAGEIT 
CVCRDNWHGSNRPWVSFNQNLEYQIGYICSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSFK 
YGNGWlGRTKSTNSRSGFEM1WDPNGWTGTDSSFSVKQDlVAlT~~YSGSWQHPELTGLD 
ClRPCFWVELlRGRPKESTIWTSGSSISFCGVNSDNSWSINPDGAELPFTlDK 
~ n e u r a m l n l d a s e ~ C ~ ~ 2 0 0 6  
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMVSTWVSHSlQTGNQYQAESlSNTNPLTEWVASWMGN 
SSLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVMREPFISCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGNKDRSPH 
RTLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVLKYNGIITDTIKSWRN 
NILRTQESECACVNGSCWMTDGPSNGQASYKlFKMEKGKWKSVELDAPNYHYEECSCYPDAG 
EITCVCRDNWHGSNRWSFNQNLNQIGYICSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGF 
SFKYGNGWIGRTKSTNSRSGFEMNVDPNGWTGTDSSFSVKQDIVAITDWSGYSGSFVQHPELT 
GLDCIRPCFWVELIRGRPKESTWTSGSSISF CGVNSDN~SWSWPDGAELPFTIDK 
aneuramlnidam-CDC142-2008 
MNPNRKllTlGSlCMVlGMVSLMLQlGNMISWSHSlQTGNQHQAESlS~NPLTE~VASWMGN . 
SSLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVMREPFISCSHLECRTFFLTQGALWDKHSNGMDRSPH 
RTLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTlGISGPDNEAVAVU(YNGIITDTlKSWRN 
NILRTQESECACVNGSCFTVMTDGPSNGQASYKIFKMEKGWKSVELVAPNYHYEECSCY PDAG 
EITCVCRDMNHGSNRPWVSFNQNLNQIGYICSGMGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGF 
SFKYGNGWIGRTKSTNSRSGFEMMIDPNGWTGTDSSFSVKQDIVAITNSGYSGSNQHPELT 
GLDClRPCFWVEURGRPKESTIWTSGSSlSFCGVNSDTASAELPFflDK 
> neuamlnldase-CDC887-2W6 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMlSIWVSHSlQKGNQHQAESIS~NPLTE~VASWGNS 
SLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVNIREPFISCSHLECRTFFLTQGUNDWSNGWKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTWLTIGISGPDNEAVAVWNGIITDTIKSWRNNI 
LRTQESECACVNGSCFTVMTDGPSNGQASYKIFKMKKGKVVKSVELDAPNYHYEECSCYPDAGEI 
TCVCRDNWHGSNRPWVSFNQNLNQIGYICSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSF 
KYGNGWlGRTKSTNSRSGFEMM/DPNGWTGTDSSFSVKQDlVAlTWSGYSGSNQHPELTGL 
DClRPCFWVELlRGRPKESTWTSGSSISFCGVNSDTVWSWPDGAELPFTlDK 

ne~tarnInldane-7~2W)5 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMlSWSHSlQTGNQHQAESlSNTNPLEWVAS~UGNS 
SLCPI RGWAVHSKDNNIRIGSKGDVNIREPFISCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGNKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTSWLTIGISGPDNEAVAVU(YNGIlTDTlKSWRNN1 
LRTQESECACVNGSCFNMTDGPSNGQASYKIFKMEKGKVVKSVELDAPNYWEECSCYPDAGEI 
TCVCRDNWHGSNRPWVSF NQNLEYQIGYICSGVFGONPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSF 
KYGNGWIGRTKSTNSRSGFEMIWDPNGWTGTDSSFSVKQDIVAITWSGYSGSNQHPELTGL 
DCIRPCFWVEURGRPKESTRMSGSSISFCGVNSDNSWWPDGAELPFTIDK 
*neuraminldase-5-2005 
MNPNQKllTlGSlCMVlGlVSLMLQlGNMlSIWVSHSlQTGNQHWSlSNTNPLTEWVASWMGNS 
SLCPIRGWAVHSKDNNIRIGSKGDVMREPFISCSHLECRTFFLTQGALLNDKHSNGTVKDRSPHR 
TLMSCPVGEAPSPYNSRFESVAWSASACHDGTWLTlGISGPDNEAVAMKYNGllTDTlKSWRNNI 
LRTQESECACVNGSCmMTDGPSDGQASYKIFKMEKGKWKSVELDAPNYWEECSCYPDAGEI 
TCVCRDMNHGSNRPWVSFNQNLEYQIGYICSGVFGDNPRPNDGTGSCGPMSPNGAYGVKGFSF 



Lampiran 2. Alignment Protein NA Subdade 2.1 

W ~ ~ A V ~ s A C B D m V L T I G I S G P D R U v A P W N n G I m S V R  200 
H S R ~ S A U S A S A C B D F I S ( a L T I G 5 3 G P D ~ A V A V L I Z Y Y G I ~ ~  200 
W~SAYSASACHDC;TSIJL~GISGPDIJEAVAVLkmGIITDT~ 200 
~ S Y A U S A S A C B D G 1 3 B L ' 1 1 G 1 3 G P D ~ V A ~ ~ G I ~ I K 5 W R  ZOO 
W S R P L S V A V S A S A C H D C ; T S W L T I G I S G P D W A V A V L ~ G I ~ ~  200 
H S R ~ S V A Y S A S A C H D C T S V L T I G I S G P D U E A V A v l K m G I T  200 





Lampiran 4. Alignment Protein NA dengan epitope hasil prediksi BCPRED dan 
BEPIPRED 

RA-BCPRED ------------------ MSCpVGEApSp~S------------------- TIGISGPDN 65 
NA ~ ~ S N G ~ R S P H R T L F l S C P V G E A P S P W S R F E S V A W S A S A C H D ~ S U L T I G I G P D N  180 
NA-BEPIPRED - - - - - - - - - - - - - - - - - - - SmmAPSpYNSR---------------- FACHDISGPDN 69 

t + t t ~ * * * * * f  * a * s a x  

- - G D H ~ R ~ ~ s c G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -  UIGRTKSTHSRSCF--1WPNGW 161 
VFCDBPRPNDWSCGPESP1CAYGVKG~TXPGN~GRTKS~SSCWHI~PNGW 360 
--GD~PR~NDGTGSCG--------------- P m P ~ G ~ Y G v - I ‘ K S ~ S R ~ - - - - - -  DPNGW 145 

* f f X * * * D * * * t * t  R ' h X * + * f - R *  * * f  * h  



Lampiran 5. Alignment Protein HA dengan epitope hasil prediksi BCPRED dan 
BEPIPRED 

----------- IIpm-mASS--------------------------------  K S T  45 
LSR IXH-IQ I I P K S 3 U 9 D ~ A S S G V S S A C P Y I . G S P 5 F ~  I m 3 T Y P T  IKICSY 100 ------------ D-SWSDmASSG-----------------------------  VSSPY 42 

I********** * . - 



Lampiran 6. Prediksi MHC I Protein NA menggunakan Propredl 





,------I.-------*--------*-------- *---------*--------*--------*---------*--------- *--------*---------*-------- *--- ----- 
OZT OTT OOT 06 09 OL 09 OC 





Lampiran 8. Prediksi Proteosomal Cleavage Protein NA rnenggunakan PAPROC 

Short output form 

PAProC predicts the following (160) proteasornal cleavages (made by 
human proteasome type Ill) in 5-2005 (449 amino acids): 

.... ......... .. -- ....... - . 

~ I ~ P N Q K I I T I  . . - I GSI _. I CMVIGIV I 
_ _. ...... _ ... ................. __- ...._. ..... 

.;p-(511 . ..- : - 1 I N  _._ 1 M I S 1  . . . .  I W I VS I R ......... 1 _ _  S I  ...... 1 Q 1 ... _ ... T I 
~ C N Q H  : .... 

- 
I QAE I SISNTNPLTEKA I v I 

.... - ..... - - " . 
( 6 1 ~ s ~ ~  I AGN I s I SL I CPIRGWAVH I 
: .............. .. .__ ^ . .. _ .......... 

181 ... ._ 
I, S K  1 D 1 NNIRIGSK . I GD -- I V F  1 V  1 I R E P  

_: ............... 

~ / F I s  ............. 
1 C 1 S 1 HLECR l TFFLTQ .......... - -- I G I ALL 

I ~ N  : .-.... 

. 

A . 

W E  ............ 

W;N .............. 

l D l KHSNG I TVK - I D I 1 -- RSP ............................... I HRTL I HS . I 

/ ~ ~ ~ C P V G E A P S P Y N  ....... 
.. 

I . s I R I FE I sv I AW I s 
............. -- 

..... I -- SA I CHDGTSW I L I T I I G I S G  I PDN 
.- 

- 
I AVA l . VL I KY -. I N G I I T  I D I T I  I  KSW I  . R 

- 1 NILRTQ I -.-- E 1 SECA I CVNGSCF I T 
2 

1 SDGQ I A I SY I KI I FK I M I E 1 K 
................. ..... -- -. . ..-........ >- ...... ........ - ....... -... 

j241:~w I KSV I EL I D I APNYH I Y I E I EC I s I 
: "__ .... .... . ______._ ... 

(261 .... .. CYPDAGEITCV .. ...... - .- ......... . -. .-A . .- .... ..... - -- . ..... .- ..... - .. - .... .- .... . 
I CRDNWHGSN 

- 
. .... - . - ---" . . 
( ~ ~ ~ V F G D  I NP I RPNDGTGS I CG I PMSP 
... -.. ". ...... . - ...... ....... 

E ~ A I  ... 
Y G I  V I  - - K I  G I  - . F I S I  . F .- 

.......... - 
I K Y G N G V I  WIG I 

/ ~ ~ ~ ~ R T K S T N  I s 1 RSG I FEMI I WDPNGW I 
............_. - _- ..... .. _.l_._.. . ._ .. ._: - 
j 3 6 1 j ~ I T I D S I S I F l S l V l K I Q D l I V I A I I T D W l S  ............... , . - . .. . -. . - .. .- ..... - . - ....... - ........... . .- ....... - ....... .- -. ... .. .- . . .  - ... .... - - ...... ...... .- ........... - -. ....... .- ... ... -- -. .. - .. / 
/ 3 8 1 / G  I Y l SGS 1 E'V 1 Q 1 H 1 PEL 1 TG I L I DCIRP 
: . - 
( ~ ~ ~ , \ C E W V E L I R G  I R I PKE I ST I I I WTS I G 

- ........-.... -, ....... . -. .... -. .... .- .- - ... -.- .- .. ... .-.... -. .............. ... .- -... ..... ............ -- ...................... -.- ... - - .. - ....... ... .................... 

/421/~ ......... _ ..... I .... S I S  I FC . ...............___... _ .... ._ .  
I G l W S D T V  1 S W  l SW 1 PDG 

--- 
jGii-1~~~ I P E T ~  .. ........... - -  ...... - - 

....................... -- - -- 



Lampiran 9. Prediksi Proteosomal Cleavage Protein HA menggunakan PAPROC 

, - -  - -  . -- 5 -*-=: - 2 . .  - ' --. yPAP60-C . 

\ - Results 

Short output form 
PAProC predicts the following (185) proteasornal cleavages (made by 
human proteasome type Ill) in 5-2005 (568 amino acids): 

- . . .  - - - -  .. .- . . - . . . .  . . . . . . . . . . . .  .......... ......... ....... _ _  -- -- 
[ Z F h I V S L V  . _- ... - ._ I - ... KSDQI _ _ . _  I C ................ - ..... _- ..... _ ... ... . . . .  _ ....... rv I N I STE l QVDTI I M I E I KNV 
. - ... I I .- -. ._ .... .. .... _: - 
[ ~ ~ [ T V T H A Q D  . I IL I EKTHNG I K I LCDL 

---- .- .....-.-. >.- .- -.-- ...... ........ ; 

@--F P L I L  I RDC I SWiGWLL I GN 
- - -. - - . ........ .. - .... .......... . 

i f i ? i & ~ ~  I EFINV I P I EW I SY I I I VEK I A I N 
: --.-..-.-------I-- .- .- - ..... : 

p m  . 
I PGSFN I D I - YE I EL ... l KHL . 

L _ _  I S I R _ 1 1 1  NHFE 1 KI  l Q 1 I I P K S  _ ... 
.. 

I S I W I SD 
.-._-.. 

F / H E A S  I S I G l V l S l SA 1 CPYLGSPSFF I 
............. -. -.- >- -. " ... 

/1611~ I NV I W L I  I KKN I STYPTI I KK I S l Y 
: ..------ ----.-. ---.-.--.- _.  ...................... .._. . 
j181i-T~~~~ .... -. .. - - .. .- - - . I EDLLV I LWGI I HHPND I A - . .- ... - -. -. .-. - -. - ..... - -. ... -- ... .-. .. -. . - ... .- . - . - - . - .. -. .-....... - . - .- .-. - ........ -. .. - .* . -. -. - - .. - ..... -, .- - ... -. ....... - -. .. - . -. 

[ 2 0 1 ~ ~  . ....... .- -- 

. p L  . - 

.. I Q I .. T I ... R I ..... L I YQNPTTY ........ . .... I .. I I SIGT .... ... I ... ST ... .......... . ....... ... - - - -. -. .- -. - - -- - - -. .- -- - - .- - - -- - - - - .- -. .- .- -. - - - <- - 
I N 1 QR 1 LVPKI I ATR I SKV I NGQ I SG I 

- . -  .- ....- -- 
I MEFEW I T I  I L I KPND I A1 I NF I E I SN - ....... .. . . ........... .- .. .<.. - -- - - .- 

~ ~ ~ ~ I G N F I  . . . . . .  .. ..... - . - I . -. ... APEYA - ............. - ...... -- I . Y -. ... .- I .- - KG ... 
I KK I EDSAI I - -. ... -.... - ....... -, . - ...... - - .......... - .... - ... ..... ... - ............. - ...... ..- . ..-.-.-A - -. -. ........ - - ........ 

/281 - .... 

/3011 . .  - .. 

MKSEL I EYGNCNTKCQTPMGA 
..... .- - . .. 

1 N 1 S I S l M 1 PE'HNI 1 HPL I T I  I GECPK 
+ .. - . . .-...- . 

. [ 3 x w K S N R  I LVLATGL I RN I S I PQRE 

....... .- ....... . - . - " - 
I RR I KKRGL I FGAI I AG I FIEG I GW 

: . _ _ _  . -... ..... _ ........ _- .. .... -.- .-.._ .... _ _  

F Q G  . .. 
I MVDGW I YG I Y I HH I SN I E I QGSG I Y 

.. r- 381 !A I AD 1 KE I STQ I KAI I DGVTNKV I N I S 
.. -. .... ,-., -. ....-... *. ..... -- - .- .-... -- - - .....-.. . .. .. .- .-- - - .-..... - ... .....- < . .... -., -. 

F I I D K  ....... - . -- .... - .- -- . -. I - ... .- M . -- I .- ........ NTQ -. . - .... I .- F .. - .- . -. I ... .- E ......... I - - A - .. -. . .- I ... vG -. . - -. I .... REF - -. ...... -. . - -. I ............ NNL .- .... I .- E . -. .. -. ..... -. - -. . .. - ...... - ... 
WRRIENL .... I NKKM I EDG I F I L I D I v I w I TY I . ....... _ . _ - ._ - 
lz~/NAELLV . _ . .  _- I E I ' N E  I RTL I ._ DF I HDSN . 

. ........ : 

/ 4611V I KNL I YD I KV I R I L I QL I RDNA I KEL I G 
. . .  ..... ........... - <. . .  _ . . .  -__ 

,1481. ........ 

/ 5 0 1 G  ........................ 

NG . - .......... I .. - ......... CFEEYHKCD ........... -- .... I .. .- ............ NECME .. I SIRN .--.. ...... -. . , .- ..- -. ..-.........- . -. ........ - ...................... -- 
1 TYN 1 Y 1 PQY I SE  I E I A I R I L I KREEIS -- - . - .- -. -. ...... .- ...... -. .. -. -- . -, ......... ...... -. . -. ............... -, .. -. .. - .. .- ........ ...........-......-.. ....... .- .......... - .... - ... - .. -- . ..... ......... .....--. - 

K I LE 1 S I  1 GTYQ I I I L S I  I YSTV I A 1 
.... . . .- ......-. .-. - -- 
~ / ~ ~ ~ s I . A  ....... 

I LAI 1 m .. 1 AGL .. I= I MC . . -  ..... I SNG 
.... ........ ------ -.-- --- 

' ~ ~ ~ / S L Q C  I R I C I  
..................... -. ... - .................. - ....................... - ... . .  -. .... -, .... - .......................... - ......-. -. - ..-.............. ......... -. . ....... -. ........ .................... -------- ------- 
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449 amino a c i d s  

441 

1 ....... -. ................. -- .... -. ....... - ......... - .. .- - -. . - ................ . - - - .. -. . -. - -. .. -. . - - - . -. . - ... -. -. - - - . 
: T a b u l a r  D i s p l a y  

......... ...... 

Pept ide  Rank 

1 

2 

3 

4 

5 

6 

7 

8 

9 

10 

11 

12 

13 

14 

15 

16 

17 

18 

19 

20 

2 1 

2 2 

2 3 

2 4 

2 5 

26 

2 7 

2 8 

S t a r t  
P o s i t i o n  

180 

284 

102 

65 

254 

131 

197 

198 

163 

323 

374 

234 

186 

396 

32 

192 

93 

128 

331 

429 

265 

2 90 

325 

211 

433 

152 

157 

2 8 

Sequence 

NEAVAVLKY 

VSFNQNLEY 

ISCSHLECR 

LAGNSSLCP 

Y HYEECSCY 

DRSPHRTLM 

KSWRNNILR 

SWRNNILRT 

ACHDGTSWL 

AYGVKGFS F 

VAITDWSGY 

KIrnKGK 

LKYNGIITD 

DCIRPCEWV 

IWVSHSIQT 

ITDTIKSWR 

DVFVIREPF 

TVKDRSPHR 

FKYGNGVWI 

NSDTVSWSW 

AGEITCVCR 

LEYQIGY IC 

GVKGFSFKY 

CACVNGSCF 

VSWSWPDGA 

SRFESVAWS 

VAWSASACH 

NMISIWVSH 

Score 

8.686 

7.237 

6.912 

6.857 

6.843 

6.689 

6.652 

6.637 

6.596 

6.100 

6.047 

6.030 

5.989 

5.932 

5.797 

5.758 

5.634 

5.633 

5.543 

5.499 

5.495 

5.466 

5.459 

5.303 

5.262 

5.205 

5.201 

5.168 

Predic ted  
A f f i n i t y  

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

High 

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

I n t e r m i d a t e  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  



AVHSKDNNI 

QASYKI FKM 

V N I R E P F I  

LECRTFFLT 

KSTNSRSGF 

NSRFESVAW 

NWHGSNRPW 

GIVSLMLQI 

GSNRPWVSF 

GLDCIRPCF 

LNDKHSNGT 

GKVVKSVEL 

QIGNMISIW 

ACVNGSCFT 

VQHPELTGL 

FWVELIRGR 

SGFEMIWDP 

EKAVASVTL 

SRSGFEMIW 

LDCIRPCFW 

GQASYKI FK 

KDRSPHRTL 

IRGRPKEST 

T I W T S G S S I  

QNLEYQIGY 

W I G I V S L  

MIWDPNGWT 

G S N Q H P E L  

LRTQESECA 

DTVSWSW PD 

TCVCRDNWH 

CFWVELIRG 

T I G S I C M T I  

VAVLKYNGI 

TFFLTQGAL 

HRTLMSCPV 

RIGSKGDVF 

TIKSWRNNI 

NYHYEECSC 

N Q K I I T I G S  

SKGDVEVIR 

CSHLECRTF 

NGAY GVKG F 

GVWIGRTKS 

GRTKSTNSR 

RFESVAWSA 

VKDRSPHRT 

SYKIFKMEK 

SLCPIRGWA 

I I T I G S I C M  

V I R E P F I S C  

LTGLDCIRP 

CRDNWHGSN 

SNTNPLTEK 

SIWVSHSIQ 

ASACHDGTS 

PVGEAPS PY 

CFTVMTDGP 

LCPIRGWAV 

SVKQDIVAI 

DNWHGSNRP 

RSGFEMIWD 

IKSWRNNIL 

G S I C M V I G I  

SHLECRTFF 

AVAVLKYNG 

SSLCPIRGW 

PCEWVELIR 

PELTGLDCI 

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

Intermidate 
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Intermidate 
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I n t e r m i d a t e  

Intermidate 
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I n t e r m i d a t e  
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I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

In te rmida te  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

Intermidate 

I n t e r m i d a t e  

Intermidate 

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

Intermidate 

Intermidate 

I n t e r m i d a t e  
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I n t e r m i d a t e  
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I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

Intermidate 

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  
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I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  
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Intermidate 

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  



APSPYNSRF 

IITDTIKSW 

QKIITIGSI 

WRNNILRTQ 

NLEYQIGYI 

WTSGSSISF 

SVELDRPNY 

FNQNLEYQI 

GWTGTDSSF 

GNMISIWVS 

VELIRGRPK 

AELPFTIDK 

CHDGTSWLT 

MVIGIVSLM 

NIRIGSKGD 

GVFGDNPRP 

IREPFISCS 

TNSRSGFEM 

IVAITDWSG 

PKESTIWTS 

AITDWSGYS 

GTSWLTIGI 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
. , -rlrtn-t-~, - 

SPHRTLMSC 

KMEKGKVVK 

IRGWAVHSK 

HLECRTFFL 

FSVKQDIVA 

SVAWSASAC 

TQESECACV 

WHGSNRPWV 

QIGYICSGV 

DKHSNGTVK 

AW SASACH D 

FS FKYGNGV 

KQDIVAITD 

HSKDNNIRI 

DWSGYSGSF 

LIRGRPKES 

AVLKYNGII 

NNILRTQES 

YNGIITDTI 

AVASVTLAG 

SCSHLECRT 

EYQIGYICS 

TDTIKSWFW 

SACHDGTSW 



GNSSLCPI R 

SFKYGNGVW 

APNY HY EEC 

RGRPKESTI 

NNIRIGSKG 

HDGTSWLTI 

EAPSPYNSR 

SCY PDAGEI 

NTNPLTEKA 

RTQESECAC 

CVNGSCFTV 

NGIITDTIK 

NGVWIGRTK 

SDTVSWSWP 

VKSVELDAP 

REPFISCSH 

GRPKESTIW 

MEKGKVVKS 

SSFSVKQDI 

VCRDNWHGS 

ASYKIFKME 

KIITIGSIC 

GWAVHSKDN 

TSGSSISFC 

GNGVWIGRT 

PIRGWAVHS 

VELDAPNY H 

SDGQASYKI 

WVELIRGRP 

NQHQAESIS 

FFLTQGRLL 

NPNQKIITI 

WSWPDWL 

TLAGNSSLC 

KYGNGVWIG 

GSCFTVMTD 

DAGEITCVC 

EMIWDPNGW 

KHSNGTVKD 

TQGALLNDK 

NR PWVSFNO 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or . . 



IWDPNGWTG 

SPYNSRFES 

KVVKSVELD 

ESISNTNPL 

VNSDTVSWS 

MTDGPSDGQ 

TSWLTIGIS 

DGAELPFTI 

ITIGSICMV 

IRIGSKGDV 

HGSNRPWVS 

ALLNDKHSN 

LTQGALLND 

RTKSTNSRS 

S FSVKQDIV 

RPC EWVELI 

IGNMISIWV 

SKDNNIRIG 

RDNWHGSNR 

SISNTNPLT 

NDGTGSCGP 

RPKESTIWT 

LTEKAVASV 

KGFSFKYGN 

SGYSGSNQ 

NSRSGFEMI 

S FNQNLEYQ 

GYSGSEVQH 

Y KI FKMEKG 

GFEMIWDPN 

GTVKDRSPH 

SLMLQIGNM 

GSSISFCGV 

PNYHYEECS 

ELTGLDCIR 

GEITCVCRD 

ICMVIGIVS 

ILRTQESEC 

RGWAVHSKD 

CVCRDNWHG 

..TCTl.,T~CI," 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectabLe 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 



LMLQIGNMI 

EKGKVVKSV 

DIVAITDWS 

GSKGDVFVI 

NGTVKDRS P 

ITCVCRDNW 

FEMIWDPNG 

NGWTGTDSS 

SGVFGDNPR 

LTIGISGPD 

GEAPSPYNS 

ESVAWSASA 

GISGPDNEA 

GVNSDTVSW 

CRTFFLTQG 

TKSTNSRSG 

GTDSS FSVK 

MNE'NQKIIT 

SNGTVKDRS 

PDAGEITCV 

EPFISCSHL 

FVIREPFIS 

rnLAGNS 

TVMTDGPSD 

FCGVNSDTV 

AGNSSLCPI 

QAESI SNTN 

ISIWSHSI 

VHSKDNNIR 

IGYICSGVF 

PSDGaASYK 

WIGRTKSTN 

VFGDNPRPN 

GAY GVKGFS 

R WSrnQN 

PWSFNQNL 

VLKYNGIIT 

GPMSPNGAY 

SWLTIGISG 

KDNNIRIGS 

rTCPc". F P  

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 



HQAESISNT 

SGSSISFCG 

YQIGYICSG 

MSPNGAYGV 

KSVELDAPN 

Y ICSGVFGD 

YNSRFESVA 

RTLMSCWG 

GSCGPMSPN 

VSHSIQTGN 

TGTDSSFSV 

DTIKSWRNN 

GIITDTIKS 

VKGFSFKYG 

HSIQTGNQH 

VASVTLAGN 

V S W I G N  

VVKSVELDA 

VTLAGNSSL 

SCFTVUTDG 

KYNGIITDT 

LMSCPVGEA 

FVQHPELTG 

SCGPMSPNG 

IGrnSLMLQ 

SASACHDGT 

IQTGNQHQA 

STIWTSGSS 

PYNSRFESV 

RNNILRTQE 

DNNIRIGSK 

DGClAsYKIF 

GAELPFTID 

NSSLCPIRG 

GNQHQAESI 

YEECSCY PD 

SWPDGAELP 

HYEECSCY P 

QDIVAITDW 

FESVAWSAS 

YSGSFVnWP 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 



YGNGVWIGR 

VNGSCFTVH 

ISMXNNSD 

WSGYSGSFV 

ESTIWTSGS 

EAVAVLKYN 

CIRPCEWVE 

WLTIGISGP 

QTGNQHQAE 

TNPLTEKAV 

WPDGAELPF 

SECACVNGS 

SHSIQTGNQ 

CGVNSDTVS 

GALLNDKHS 

DSSFSVKQD 

YGVKGFSFK 

RSPHRTLHS 

HSNGTVKDR 

SIQTGNQHQ 

CSCYPDAGE 

CPIRGWAVH 

DNPRPNDGT 

TGSCGPHSP 

GWFVIREP 

MSCWGEAP 

DNEAVAVLK 

FTVMTDGPS 

TVSWSWPDG 

NPLTEKAVA 

SVTLAGNSS 

NILRTQESE 

GPSDGQASY 

SFCGVNSDT 

PRPNDGTGS 

SSISFCGVN 

NDKHSNGTV 

TDGPSDGQA 

QESECACVN 

QHQAESISN 

TTTIWSGYSG 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 



PLTEKAVAS 

PNQKI I T I G  

SWSWPDGAE 

ELIRGRPKE 

EECSCYPDA 

QGALLNDKH 

PNDGTGSCG 

GPDNEAVAV 

EGDNPRPND 

LDAPNY HY E 

CSGVFGDNP 

DAPNY HYEE 

WTGTDSSES 

ELTCIGALLN 

WAVHSKDNN 

WSHSIQTG 

CWGEAPSP 

ISNTNPLTE 

IWTSGSSIS 

TGLDCIRPC 

I SGPDNEAV 

IGRTKSTNS 

NPRPNDGTG 

TIGISGPDN 

STNSRSGFE 

TLMSCWGE 

GFSRClGNG 

MLQIGNMS 

NGSCFTVMT 

PDNEAVAVL 

TGNQRQAES 

PNGAYGVKG 

VGEFPSPYN 

CY PDAGEIT 

CGPMSPNGA 

LLNDKHSNG 

WDPNGWTGT 

KGDVEVIRE 

YPDAGEITC 

PDGAELP FT 

CTCPPCl7NC 

Low o r  
undetectable 

LOW or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

 ow or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 



QHPELTGLD 

SGPDNEAVA 

S PNGAYGVK 

ECSCY PDAG 

ECACVNGSC 

DGTGSCGPM 

PFISCSHLE 

PNGWTGTDS 

WVSMQNLE 

PSPYNSRFE 

SCWGEAPS 

HPELTGLDC 

RPNDGTGSC 

VMTDGPSDG 

WSASACHDG 

KGKVVKSVE 

I G S I W I G  

DPNGWTGTD 

I CSGVFGDN 

GTGSCGPMS 

ESECACVNG 

EITCVCRDN 

GDNPRPNM; 

IGISGPDNE 

SGS N Q H P E  

DGPSDGgAS 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 
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Home Help Information Llnks Team Contact 

P r e c i i c t i o n  A p p r o a c h  

A n t i g e n  Name 

S c a n n e d  o n  

L e n g t h  of  i n p u t  soqvence 

Number of n o n a m e r s  from i n p u t  sequence 

S i m p l e  SVM 

HA 5 2005 

T u e  Nov 16 09:17:29 2010 

568 a m i n o  acids 

5 60 

-. -- -. . .- - . --- - -- -- - - .- . . .- - - -. . - -- .- - - - -- - -. .- - - .  -- . -  ---- - 1 
'Tabular D i s p l a y  1 

P e p t i d e  R a n k  S t a r t  
P o s i t i o n  

S e q u e n c e  

SFFRNWWL 

REFNNLERR 

NFIAPEYAY 

AIMKSELEY 

ANPTNDLCY 

SRINHFEKI 

RLYQNPTTY 

AWMUAGL 

EELKHLLSR 

SRRKKRGLF 

NRLVLATGL 

GTYQILSIY 

QRESRRKKR 

KSDQICIGY 

PKYVKSNRL 

GMVDGWY GY 

AIMMAGLSL 

N Q E D L L W  

GRMEFFWTI 

NVKNLY DKV 

MEFFWTILK 

RNWWLIKK 

S c o r e  

9.251 

8.363 

8.259 

8.020 

7.996 

7.978 

7.897 

7.252 

7.117 

7.077 

6.898 

6.716 

6.598 

6.506 

6.385 

6 .383  

6.368 

6.305 

6.214 

6.196 

6.184 

6.160 

P r e d i c t e d  
A f f i n i t y  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  

H i g h  



GMNSSMPF 

RRIENLNKK 

KTHNGKLCD 

SIRNGTYNY 

AEQTRLYQN 

LYDKVRLQL 

STLNQRLVP 

AREQTRLYQ 

MMAGLSLWM 

LNKKMEDGF 

LEKTHNGKL 

EFEWTILKP 

LTIGECPKY 

QSGRMEFEW 

LEY GNCNTK 

RKKRGLFGA 

NHFEKIQII 

VKSNRLVLA 

NKVNSIIDK 

IQIIPKSSW 

TY PTIKKSY 

DGFLDVWTY 

YVKSNRLVL 

PEWSYIVEK 

NERTLDFHD 

MESIRNGTY 

DAAEQTRLY 

GQSGRMEFF 

RLVPKIATR 

LYQNPTTY I 

SVAGWLLGN 

KNLYDKVRL 

RESRRKKRG 

NGTYNY PQY 

TKCQTPMGA 

AKELGNGCF 

FFRMrVWLI 

VKLESIGTY 

RRKKRGLFG 

DEFINVPEW 

PEYAYKIVK 

STVASSLAL 

IIDKMNTQF 

REEISGVKL 

NTQEEAVGR 

NSTY PTIKK 

AQDILEKTH 

NKKMEDGn 

FINVPEWSY 

ESRRKKRGL 

EKIVLLLAI 

NLYDKVRLQ 

PSFFRNVVW 

FHNIHPLTI 

AVGREFNNL 

ATRSKVNGQ 

DKVRLQLRD 

SKVNGQSGR 

NLERRIENL 

GWQGMVDGW 

FEETHKCDN 

RNSPQRESR 

NNTNQEDLL 

AADKESTQK 

NECMESIRN 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 

Intermidate 



DSAIMKSEL 

NSPQRESRR 

QRLVPKIAT 

LNQRLVPKI 

EYAYKIVKK 

LLVlMENER 

LVKSDQICI 

NVPEWSYIV 

MNWLIKKN 

GVKPLILRD 

WQGMMGWY 

NDYEELKHL 

DVWTYNAEL 

TNQEDLLVL 

YLGSPSFFR 

SIIDKMNTQ 

LESIGTYQI 

LSRINHFEK 

VASSLALAI 

AGWLLGNPM 

STYPTIKKS 

VTVTHAQDI 

WTYNAELLV 

GLFGAIAGF 

FFKTILKPN 

TRLYQNPTT 

WLIKKNSTY 

LWGIHHPND 

LRDCSVAGW 

AGLSLWMCS 

GREMNLER 

L I r n S T Y P  

LATGLRNSP 

FEKIQIIPK 

YSEEARLKR 

NAKELGNGC 

LKREEISGV 

ARLKREEIS 

PQYSEEARL 

AIVSLVKSD 

PFHNIHPLT 

TIMEKNVTV 

RIENLNKKM 

EKANPTNDL 

KKNSTYPTI 

GSFNDYEEL 

KKRGLFGAI 

LKPNDAINF 

RMEFFWTIL 

NEQGSGYAA 

IKKNSTYPT 

AY KIVKKGD 

GTSTLNQRL 

MENERTLDF 

CFEMHKCD 

LLAIVSLVK 

Y N A E L L U  

NSTEQVDTI 

SGVSSACPY 

HLLSRINHF 

NGQSGRMEF 

NCNTKCQTP 

VRLQLRDNA 

THAQDILEK 

IRNGTYNY P 

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e n n i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  

I n t e r m i d a t e  



NFESNGNFI 

LERRIENLN 

NNLERRIEN 

CSNGSLQCR 

VLMENERTL 

INHFEKIQI 

VWYLIKKNS 

EQVDTIMEK 

PQRESRRKK 

GTYNYPQYS 

VKNLY DKVR 

TYNAELLVL 

TYQILSIYS 

MEKIVLLLA 

DKMNTQFEA 

QLRDNAKEL 

TLDFHDSNV 

PKIATRSKV 

KKGDSAIMK 

LAIVSLVKS 

DGVKPLILR 

NSSMPFHNI 

KREEISGVK 

MEDGFLDVW 

RLQLRDNAK 

SNGSIQCRI 

SACPYLGSP 

NSIIDKMNT 

GCFEFYHKC 

GVSSACPYL 

QEDLLVLWG 

GECPKYVKS 

SMPFHNIHP 

KIATRSKVN 

SNVKNLY DK 

KVNSIIDKM 

NQRLVPKIA 

NGNFIAPEY 

DCSVAGWLL 

LLWGI HH 

KCQTPHCRI 

WTYNAELL 

SSGVSSACP 

TTYISIGTS 

TLNQRLVPK 

KSNRLVLAT 

MCSNGSLQC 

SWSDHEASS 

PYLGSPSFF 

GNCNTKCQT 

YQILSIYST 

STQKAIW 

YAYKIVKKG 

ATGLRNSPQ 

DYEELKHLL 

MAGLSLWMC 

LKHLLSRIN 

E FNNLERRI 

NTNQEDLLV 

SSACPYLGS 

GVTNKVNSI 

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

I n t e n n i d a t e  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

I n t e n n i d a t e  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

In te rmida te  

Low o r  
unde tec tab le  

LOW o r  
unde tec tab le  

LOW o r  
unde tec tab le  

LOW o r  
unde tec tab le  

LOW o r  
unde tec tab le  

LOW o r  
unde tec tab le  



GSMCRICI 

MEKNVTVTH 

INVPEWSYI 

LrnIAGFI 

AELLVLMEN 

AINSSMPFH 

TVASSLALA 

LAIMMAGLS 

TYISIGTST 

AIDGVTNKV 

QIIPKSSWS 

ELGNGCFE F 

QILSIYSTV 

VWLIKKNST 

KYVKSNRLV 

IMMAGLSLW 

VLLWVSL 

VLWGIHHPN 

HDSNVKNLY 

LDGVKPLIL 

TGLRNSPQR 

ERRIENLNK 

KIVLLLAIV 

MVDGWYGY H 

ASSLAWN 

NDAAEQTRL 

GNFIAPEYA 

NIHPLTIGE 

LCY PGSE'ND 

KIVKKGDSA 

GWYGYHHSN 

SELEYGNCN 

YAADKESTQ 

IAPEYAYKI 

SGRMEFFWT 

EARLKREEI 

TILKPNDAI 

KAIDGVTNK 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 



IAGFIEGGW 

ESIGTYQIL 

IYSTVASSL 

EQTRLYQNP 

EKIQIIPKS 

PTTYISIGT 

YISIGTSTL 

LVLATGLRN 

Y DKVRLQLR 

KNSTY PTIK 

PLILRDCSV 

RLVLATGLR 

FRNVVWLIK 

KVNGQSGRM 

LWPMCDEF 

CIGYHRNNS 

RNGTYNYPQ 

RDCSVAGWL 

KLCDLDGVK 

m Q D  

AGEIEGGWQ 

HSNEQGSGY 

LRDNAKELG 

WDILEKT 

KKHEDGE'LD 

CMESIRNGT 

LILRDCSVA 

HFEKIQIIP 

IVKKGDSAI 

MKSELEYGN 

ELKHLLSRI 

LVLWGIHHP 

YGYHHSNEQ 

LWMCSNGSL 

LVPKIATRS 

SLVKSDQIC 

EWSYIVEKA 

SIYSTVASS 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 



Y HANNSTEQ 

ASSGVSSAC 

SLALAInnA 

LALAIMMAG 

KESTQKAID 

INFESNGNF 

IGTYQILSI 

ILSIYSTYA 

CPYLGSPSF 

LSIYSTVAS 

L C D L r n P  

TIKKSYNNT 

SSLALAIMM 

THNGKLCDL 

SLWMCSNGS 

VSLVKSDQI 

SEEARLKRE 

Y EELKHLLS 

INSSHPFHN 

ILEKTHNGK 

QKAIDGVTN 

CY PGS FNDY 

LHENERTLD 

SSWSDHEAS 

E FINVPEWS 

QNPTTY I S 1  

KIQIIPKSS 

ADKESTQKA 

DQICIGYHA 

QVDTIMEKN 

NGCFEFYHK 

I V L L W V S  

TQKAICGVT 

KKSYNNTNQ 

SYIVEKANP 

KHLLSRINH 

DTIMEKNVT 

NPTNDLCY P 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable ' 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 



SSMPFHNIH 

SIGTSTLNQ 

KSYNNTNQE 

ENLNKKMED 

GVKLESIGT 

KVRLQLRDN 

Y IVEKANPT 

KCDNECMES 

DFHDSNVKN 

FIAPEYAYK 

STEQVDTIM 

MCDEFINVP 

QFEAVGREF 

L L W V S L V  

GLSLWMCSN 

NY PQYSEEA 

WLLGNWCD 

ISGVKLESI 

FLDVWTYNA 

PNDAAEQTR 

ENERTLDFH 

TVTHAQDI L 

I M E m  

SFNDYEELK 

MPFHNIHPL 

EDGE'LDVWT 

LVLNENERT 

VKKGDSAIM 

FHDSNVKNL 

NDLCY PGSE 

KRGLFGAIA 

LDFHDSNVK 

TNKVNSIID 

KPLILRDCS 

GFLDVWTYN 

VAGWLLGNP 

DKESTQKAI 

QTRLYQNPT 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 
LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 



PTIKKSYNN 

AIAGFIEGG 

IIPKSSWSD 

TQE'EAVGRE 

QYSEEARLK 

LRNSPQRES 

IGTSTWQR 

RTLDFHDSN 

IKKSYNNTN 

VKSDQICIG 

DNECMESIR 

KMEDGELW 

APEYAYKIV 

SDHEASSGV 

GEIEGGWQG 

FESNGNFIA 

S PQRESRRK 

GIHHPNDAA 

KLESIGTYQ 

FNDYEELKH 

EEARLKREE 

TIGECPKYV 

KkiNTQFEAV 

NGSLaCRIC 

EIEGGWQ(;M 

SIGTYQILS 

KSSWSDREA 

m H A Q  

GKLCDLDGV 

EAVGRE FNN 

ANNSTEQVD 

HEASSGVSS 

NAELLVLME 

KANPTNDLC 

EDLLVLWGI 

ACPYLGSPS 

IEGGWQGHV 

PMCDEMNV 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

LOW or  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW o r  
undetectable 
LOW or 
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

L O W  o r  
undetectable 
LOW o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

LOW or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 



FIHKCDNEC 

HANNSTEQV 

CDLDGVKPL 

HNGKLCDLD 

YNYPQY SEE 

IGECPKYVK 

LGSPSFFRN 

RLKREEISG 

VKPLILRDC 

FEAVGREM 

ISIGTSTLN 

fwTILKPND 

AINWSNGN 

VTHRQDILE 

TSTLNQRLV 

ESIRNGTYN 

SAIMXSELE 

TRSKVNGQS 

IATRSKVNG 

EKNVTVTHA 

CSVAGWLLG 

YHKCDNECM 

QICIGYHAN 

DLCYPGSEN 

VEKANPTND 

GYAADKEST 

NNSTEQVDT 

YHHSNEQGS 

GLRNSPQRE 

WYGYHHSNE 

DLDGVKPLI 

CQTPMGAIN 

DGWYGYHHS 

NDAINFESN 

PHGAINSSM 

VDTIMEKNV 

WTILKPNDA 

SNEQGSGYA 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low G r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

L o w  or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 



KGDSAIMKS 

SYNNTNQED 

VNSIIDI<MN 

EKTHNGKLC 

EASSGVSSA 

PKSSWSDHE 

LGNGCFEFI 

ESNGNFIAP 

EYGNCNTKC 

SNRLVLATG 

TYNYPQYSE 

LLGNPMCDE 

WSYIVEKAN 

IVEKANPTN 

S P S F F R N W  

CPKYVKSNR 

LSLWMCSNG 

YQNPTTY IS 

HPLTIGECP 

SGYAADKES 

YKIVKKGDS 

ICIGYHANN 

YSTVASSLA 

LLSRINHFE 

GNGCFEFYH 

KELGNGCFE 

HNIHPLTIG 

E I S W E S  

MGAINSSMP 

NTKCQTPMG 

CNTKCQTPM 

WGIHHPNDA 

TNDLCY PGS 

VLATGLRNS 

PTNDLCY PG 

PLTIGECPK 

WMCSNGSLQ 

MGWYGYHH 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

LOW or  
undetectable 
Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low o r  
undetectable 

LOW o r  
undetectable 

 ow or 
undetectable 

LOW o r  
undetectable 



IVSLVKSDQ 

DSNVKNLY D 

DLLVLHGI H 

GAIAGFIEG 

EMHKCDNE 

VPKIATRSK 

Y PQY SEEAR 

EQGSGYAAD 

RSKVNGQSG 

RDNAKELGN 

VTNKVNSII 

I GY HANNST 

RINHFEKIQ 

IHHPNDAAE 

KSELEY GNC 

ILKPNDAIN 

ILRDCSVAG 

GGWa(;HVM; 

TPHGAINSS 

IMKSELEY G 

SNGNFIAPE 

PNDAINFES 

Q(;HVDGWYG 

WLRDNAKE 

GWLLGNPMC 

DAINFESNG 

IHPLTIGEC 

NLNKKMEDG 

HKCDNECMF, 

ECMESIRNG 

LDVWTYNAE 

GY HANNSTE 

YNNTNQEDL 

ECPKYVKSN 

TEQVDTIME 

EEISGVKLE 

GNPMCDE €1 

DGVTNKVNS 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 



QDILEKTHN 

GSGYAADKE 

GYHHSNEQG 

YGNCNTKCQ 

QTPMGAINS 

SGVKLESIG 

YPTIKKSYN 

EGGWQQmD 

SDQICIGYH 

ERTLDFHDS 

NPMCDEFIN 

RGLFGALAG 

HHPNDAAEQ 

NPTTYISIG 

GSPSEFRNV 

QGSGYAADK 

VSSACPYLG 

ELEYGNCNT 

IENLNKKME 

ESTQKAIDG 

I DGVTNKVN 

IPKSSWSDH 

DHEASSGVS 

IDKMNTQFE 

DILEKTHNG 

CDNECMESI 

GDSAIMKSE 

MNTQFEAVG 

DNAKELGNG 

NGKLCDLDG 

HHSNEQGSG 

VNWSGRME 

VPEWSYIVE 

CDEFINVPE 

E L L W N E  

HPNDAAEQT 

PGSFNDYEE 

WSDHEASSG 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 
LOW or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 
Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 
Low or 
undetectable 
Low o r  
undetectable 
Low or  
undetectable 
Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 
Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 
Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or  
undetectable 
Low or  
undetectable 
Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 

LOW or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 
LOW o r  
undetectable 

Low or 
undetectable 

Low o r  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or  
undetectable 

Low or 
undetectable 



LOW or 

556 250 KPNDAINFE -3'495 undetectable 
LOW or 

557 349 FGAIAGFIE -3-5z9 undetectable ---- - 
LOW or P?!f-JK pEs<. ;.:;. ;,~ 

558 416 FNNLERRIE -3.776 undetectable c h A\ i., f d  

m w o r  ! U N ! Y . E ! E T C ) ! ~ A ~ ~ ~ ~ ~  
559 412 vGREENNLE -3.944 undetectable 

LOW or -: 

560 107 Y PGSENDYE -5.34 
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