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Abstract

Introduction: Newcastle Disease (ND) is an infectious disease in various types of poultry caused by 
the Newcastle Disease Virus (NDV). Cases of ND in Indonesia have been reported in commercial and 
backyard chickens, pigeons, ducks and geese, even in eagles and peacocks. Peacock is a wild bird protected 
by Indonesia’s Government Regulation No. 7 of 1999. This study aims to identify, isolate and characterize the 
NDV molecularly in cases diagnosed as ND in peacocks. Method: Samples were obtained from organs (lungs 
and spleen) of peacocks which showed neurological symptoms, diarrhoea and then died. Real-time RT-PCR ND 
was used to identify the cause of death of the peacock. Virus isolation and observation of embryonic changes 
and death were carried out on embryonic chicken eggs. Sequencing was carried out to characterize the F and 
HN entire genes of the NDV. The nucleotide sequences were analyzed using MEGA-X software, including 
amino acid prediction, analysis of genetic variation at the amino acid level, homology and construction of the 
phylogenic tree. Result: The results of the sample identification were positive for the Newcastle disease virus. 
Observations of chicken embryos are stunted, have few feathers, are haemorrhagic, and die in less than 60 
hours. Virus isolation was obtained with a titer of 26. Molecular analysis showed that the RRQKRF cleavage 
site pattern in the F gene had homology of 95.8-97.6% and was in the same branching area as the previous 
ND virus in Indonesia. There were no amino acid mutations at the antigenic site, glycolysis and neutralization 
epitopes in the HN gene. Conclusion: The virus isolated from the peacock is a velogenic strain of NDV, 
subgenotype VII.2 and has a close genetic range to the NDV that has been previously reported in commercial 
and domestic poultry. This result shows that ND is also a threat to protected wild birds. Suggestion: Further 
studies need to be carried out regarding the distribution of the NDV in wild and captive birds, which can become a 
reference for controlling ND in captive wild birds that can potentially transmit the NDV to commercial chickens.
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Abstrak

Latar belakang: Newcastle Disease (ND) merupakan penyakit infeksius pada berbagai jenis unggas yang 
disebabkan oleh virus ND dari keluarga Paramyxoviridae. Kasus ND di Indonesia telah dilaporkan pada ayam 
komersial, buras, merpati, bebek, dan angsa, bahkan pada burung elang dan merak. Burung merak merupakan 
satwa yang dilindungi berdasarkan PP No. 7 Tahun 1999. Studi ini bertujuan untuk identifikasi, isolasi dan 
karakterisasi virus ND secara molekuler pada kasus yang terdiagnosis sebagai penyakit ND pada burung 
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Pendahuluan
Newcastle disease disebabkan oleh virus 

dari famili Paramyxoviridae, genus Avulavirus, 
spesies Avian paramyxovirus serogrup Avian 
paramyxovirus Tipe I (APMV-I), yang saat ini 
telah diklasifikasikan ke famili Paramyxoviridae, 
subfamili Avulavirinae, genus Orthoavulavirus, 
spesies Avian orthoavulavirus 1 (AOA-1) atau 
Newcastle disease virus (NDV) (Amarasinghe 
et al., 2018; ICTV, 2020). Virus ini termasuk 
kelompok single strand RNA, beramplop, tidak 
bersegmen dan polarisasi negatif. Replikasi 
virus terjadi di sitoplasma. Avian paramyxovirus 
Tipe I (APMV-I) adalah merupakan sinonim dari 
virus ND yang memiliki genotip yang bervariasi 
(Alexander and Senne, 2008). APMV-I dapat 
menginfeksi berbagai unggas domestik seperti 
ayam, kalkun, angsa, bebek, burung merpati, 
burung unta, kakaktua, nuri, beo dapat terinfeksi 
virus ND (Ellakany et al., 2019). 

NDV yang bersirkulasi pada ayam komersial 
baik layer maupun broiler di Indonesia adalah 
genotipe VII (Goraichuk et al., 2020; Wibowo 
et al., 2017, Angeliya et al., 2015). Kasus ND 
telah dilaporkan pada bebek yang disebabkan 
oleh NDV genotipe II, VI, dan VII (Putri et 
al.,2021), pada angsa (Putri et al., 2019) adalah 
NDV lentogenik dengan yang pola cleavage 
site mirip dengan ND LaSota dari genotipe II. 
Elang Brontok yang menunjukkan gejala klinis 
penyakit ND telah dilaporkan di Jawa Barat 

(Anonim, 2019). Kasus ND juga dilaporkan pada 
burung merak di Sumatera selatan (Anonim, 
2022). Burung merak termasuk satwa liar 
yang dilindungi undang-undang, sebagaimana 
tertuang dalam Lampiran PP No. 7 Tahun 1999. 
Keberadaan burung liar dapat menjadi perantara 
mekanik penularan virus ND pada ayam ko-
mer sial. Burung liar dapat menjadi resevoar 
penyebaran virus ND. Burung liar kemungkinan 
kontak dengan lingkungan yang tercemar virus 
ND dari ayam yang terinfeksi ND (Garcia et al., 
2013). 

Gen F digunakan sebagai penentu pato-
gene sitas molekuler virus ND. Cleavage site 
pada gen F adalah daerah yang dapat menen-
tukan patogenesitas molekuler dari virus ND 
(Alexander and Senne, 2008; Jindal et al., 2009). 
Gen lain pada virus ND seperti gen P, M, HN 
dan L (Wise et al., 2004) dapat digunakan dalam 
identifikasi penyakit ND secara molekuler akan 
tetapi standar dalam identifikasi pathogenesis 
virus ND adalah pada gen F yang meliputi 
cleavage site (OIE, 2012). 

Protein HN juga terlibat dalam klasifikasi 
virulensi virus. Protein tersebut bertanggung 
jawab pada pengenalan dan absorbsi dari virus 
pada asam sialat yang terdapat pada reseptor 
permukaan sel (Iorio et al., 2001). Protein HN 
dan F berinteraksi satu sama lain berperan 
dalam tingkat infeksi dan virulensi virus (Stone-
Huslander and Morisson TG, 1997).

merak. Metode: Sampel diperoleh dari gerusan organ (paru-paru dan limpa) burung merak yang menunjukkan 
gejala syaraf, diare kemudian mati. Realtime RT-PCR ND digunakan dalam identifikasi penyebab kematian 
burung merak tersebut. Isolasi virus serta pengamatan terhadap perubahan dan kematian embrio dilakukan 
pada telur ayam bertunas. Sekuensing dilakukan untuk karakterisasi molekuler gen utuh F dan HN virus 
ND. Sekuen nukleotida yang diperoleh dianalisis dengan software MEGA-X meliputi prediksi asam amino, 
analisa variasi genetik pada tingkat asam amino, homologi dan konstruksi pohon kekerabatan. Hasil: Hasil 
identifikasi sampel tersebut adalah positif virus ND. Pengamatan embrio ayam mengalami kerdil, sedikit 
bulu, perdarahan, dan mati dalam waktu kurang dari 60 jam. Isolasi virus diperoleh dengan titer 26. Analisa 
molekuler menunjukkan pola cleavage site RRQKRF pada gen F, memiliki homologi 95,8-97,6% dan berada 
pada percabangan yang sama dengan virus ND di Indonesia sebelumnya. Tidak terjadi mutasi asam amino 
pada tapak antigenik, glikosilasi, dan epitop netralisasi pada gen HN. Simpulan: Virus yang diisolasi dari 
burung Merak merupakan virus ND strain velogenik, subgenotipe VII.2 dan memiliki jarak genetik yang 
dekat dengan virus ND yang pernah dilaporkan sebelumnya pada unggas komersial maupun buras. Hal ini 
menjadi bukti bahwa penyakit ND juga menjadi ancaman terhadap burung yang dilindungi. Saran: Studi lebih 
lanjut perlu dilakukan, mengenai sebaran penyakit ND pada burung liar di alam maupun yang dikandangkan 
sehingga dapat menjadi acuan pengendalian penyakit ND pada burung liar yang dilindungi yang berpotensi 
dalam transmisi virus ND pada ayam komersial.

| Virus Newcastle Disease| g e n  F | gen HN| patogenesitas| genotipe| burung merak
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Karakterisasi molekuler virus ND gen 
HN dan F pernah dilakukan pada beberapa 
isolat asal ayam namun pada isolat asal burung 
merak belum pernah dilakukan. Penelitian ini 
bertujuan untuk menganalisis karakter virus 
ND yang diisolasi dari Burung merak secara 
molekuler meliputi patogenesitas, variasi 
genetik, homologi, dan hubungan kekerabatan 
antar virus ND di Indonesia. Informasi tersebut 
diharapkan dapat sebagai acuan pengendalian 
penyakit ND pada burung liar yang dilindungi 
dan diadaptasi sebagai peliharaan dimana dapat 
berpotensi dalam transmisi virus ND pada ayam 
komersial.

Materi dan Metode

Identifikasi penyebab kematian burung 
Merak dengan Real time RT-PCR ND

Real time RT-PCR dilakukan di Laboratorium 
Bioteknologi Balai Veteriner Lampung. Reagen 
untuk amplifikasi deoxyribonucleic acid (DNA) 
dimasukkan ke dalam mikrotube ukuran 0,2 mL. 
Reagen tersebut terdiri dari AgPath-IDTM One-
step RT-PCR Kit Cat.no. AM1005, sepasang 
primer spesifik forward, reverse, probe, NFW 
dan RNA hasil ekstraksi. 

Kit ekstraksi RNA yang digunakan ada-
lah Purelink Viral RNA/DNA minikit. Pro sedur 
disesuaikan dengan petunjuk pabrik (Invi-
trogen). Organ dan swab kloaka yang telah di-
buat suspensi sebanyak 200 µL ditambah dengan 
200 µL lysis buffer, 25 µL Proteinase K dan 
5,6 µL carrier RNA kemudian dicampurkan di 
dalam tube 1,5 mL. Suspensi tersebut divortex 
dan diinkubasikan pada suhu 560C selama 
15 menit dalam waterbath. Sebanyak 250 µL 
alcohol absolute ditambahkan dalam suspensi, 
kemudian diinkubasikan pada suhu ruang 
selama 5 menit. Spin column digunakan untuk 
menampung suspense yang akan disentrifuse 
dengan kecepatan 10.000 rpm pada suhu 4-80C 
selama 1 menit. Collection tube diganti dan 
ditambahkan 500 µL Wash Buffer I pada spin 
column kemudian disentrifus dengan kecepatan 
10.000 rpm pada suhu 4-80C selama 1 menit. 
Cairan pada colection tube dibuang. Sebanyak 
500 µL Wash Buffer II ditambahkan kemudian 
disentrifugasi dengan kecepatan 10.000 rpm 
pada suhu 4-80C selama 1 menit. Collection 

tube diganti dan Spin column disentrifus dengan 
kecepatan 10.000 rpm pada suhu 4-80C selama 
1 menit untuk pengeringan. Collection tube 
diganti dengan recovery tube, ditambahkan 50 
µL nuclease free water (NFW), diinkubasikan 
pada suhu ruang selama 1 menit kemudian 
disentrifuse dengan kecepatan 12.000 rpm pada 
suhu 4-80C selama 1 menit. Spin column dibuang 
dan tube yang berisi Ribonucleic acid (RNA) 
diberi label. RNA yang diperoleh digunakan 
sebagai template dalam amplifikasi.

Larutan campuran reagen dengan RNA 
tersebut diamplifikasi dengan menggunakan 
mesin ABI 7500 Real time PCR Thermo Cycler 
Volume total dari reaction mix dalam tube PCR 
adalah 25 µL yang terdiri atas 12,5 µL 2x RT-
PCR Buffer mix, 1 µL 25 x RT-PCR Enzyme 
Mix, primer forward, primer reverse masing-
masing 1 µL dengan konsentrasi 20 pmol dan 
probe 1 µL dengan konsentrasi 5 pmol, NFW 
5,5 µL dan 2,5 µL template RNA hasil ekstraksi. 
Program amplifikasi pada mesin ABI 7500 Real 
time PCR Thermo Cycler sebagai berikut: RT 
(suhu 450C selama 10 menit) sebanyak 1 siklus; 
pre denaturasi (suhu 950C selama 10 menit) 
sebanyak 1 siklus; denaturasi (suhu 950C selama 
15 detik), annealing (suhu 600C selama 45 
detik). Hasil terlihat pada layar monitor berupa 
kurva dan angka ct value. Ct value < 40 adalah 
positif, Ct value 40-45 adalah indetermine dan 
Ct value > 45 atau Undet adalah negatif. 

Isolasi Virus Newscastle disease (ND) dari 
gerusan organ burung merak.

Sampel organ (paru-paru dan limpa) seberat 
1 gram diletakkan pada mortal steril. Organ 
tersebut digerus sampel dan dihomogenkan 
dengan 10 ml larutan PBS yang berisi antibiotik 
(peniciline =250 unit dan streptomysin 50 ug/
ml ). Larutan disentrifuse pada 2500 g selama 
5 menit. Supernatan diambil dan disimpan pada 
microtube steril. Supernatan tersebut digunakan 
untuk isolasi virus pada telur ayam bertunas. 
Gerusan organ berupa supernatan dan kontrol 
negatif 0,2 ml diinokulasikan pada telur ayam 
berembrio umur 10 hari. Telur yang telah di-
inokulasi dimasukkan ke dalam Inkubator 37°C 
selama lima hari. Kematian embrio diamati 
setiap 24 jam. Embrio yang mati dan yang 
masih hidup setelah TAB diinkubasi selama 5 
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hari, kemudian disimpan pada suhu 4oC selama 
4 jam atau semalam untuk dipanen. Cairan 
allantois hasil panen dilakukan uji hemaglutinasi 
dengan sel darah merah 10% untuk mengetahui 
ada nya virus yang mempunyai sifat meng-
hemaglutinasikan sel darah merah. Isolat Positip 
virus yang mampu menghemaglutimasi sel 
darah merah harus dilakukan identifikasi virus. 
Metode isolasi virus ND mengacu pada metode 
yang digunakan di Balai Veteriner Lampung.

Uji Hemaglutinasi (HA) Newcastle disease 
Uji HA dilakukan dengan diluen PBS 

(-) sebanyak 25 ul pada semua lubang dengan 
menggunakan multichannel pipet sebanyak 3 
kolom. Tambahkan antigen/Isolat sebanyak 
25 ul pada lubang no.1, lanjutkan dengan 
melakukan pengenceran seri kelipatan 2 mulai 
lubang no.1 sampai dengan lubang no. 11 
dengan multichannel pipet; Lakukan juga untuk 
pengenceran 1/3; 1/4; 1/5. Tambahkan PBS(-) 
sebanyak 25 ul pada semua lubang. Tambahkan 
sel darah merah ayam 1% pada semua lubang 
sebanyak 25 ul. Tiap pencampuran dengan 
mikromikser selama 10 detik. Eramkan pada 
suhu kamar selama 40 menit. Pembacaan hasil 
dengan melihat adanya reaksi Hemaglutinasi 
sempurna, dengan indikator ada atau tidak 
ada tetesan air mata (dengan memiringkan 
mikroplate). Pengenceran tertinggi yang 
memperlihatkan reaksi Hemaglutinasi optimal 
disebut sebagai 1 HAU. 

Amplifikasi gen F dan HN dan sekuensing 
gen F dan HN

Hasil pemeriksaan sampel yang menun-
jukkan positif ND berdasarkan uji RT-PCR 
real time, kemudian dilanjutkan dengan reverse 
transcriptase Polymerase Chains Reaction 
(RT-PCR). Proses amplifikasi masing-masing 
dilakukan dengan RT-PCR menggunakan primer 
forward dan reverse untuk mengamplifikasi 
sekuen nukleotida gen F dan HN. Dua set primer 
yang terdiri dari 3 pasang primer over laping 
(forward dan reverse) mengamplifikasi pada 
gen F sepanjang 1668 basa nukleotida dan 3 
pasang primer over laping (forward dan reverse) 
mengamplifikasi 1715 basa nukleotida yang 
dilanjutkan sekuensing sebagai karakterisasi 
gen F utuh dan HN utuh. Masing-masing pasang 

primer dilakukan hal yang sama sebagai berikut: 
Reagen untuk amplifikasi deoxyribonucleic 
acid (DNA) dimasukkan ke dalam mikrotube 
ukuran 0,2 mL. Reagen tersebut terdiri dari 2x 
reaction mix, superscript III platinum taq hi fi, 
sepasang primer spesifik forward dan reverse, 
NFW dan RNA hasil ekstraksi. Larutan tersebut 
diamplifikasi dengan menggunakan mesin 
Thermocycler. Hasil amplifikasi dikirim sekuens 
ke laboratorium 1st Base di Malaysia. Hasil 
sekuens berupa Abi-file dianalisis menggunakan 
software bioinformatika (Program Mega-X), 
untuk menentukan patogenesitas, variasi gene-
tik, jarak genetik dan genotipe virus ND yang 
diisolasi dari burung merak yang menunjukkan 
gejala syaraf dan diare.

Analisis Genetik, Pathogenesitas dan Hu-
bung an kekerabatan Virus ND

Hasil sekuens berupa Abi-file dianalisis 
menggunkan software bioinformatika untuk 
me nentukan patogenesitas, variasi genetik, ho-
mologi dan jarak genetik serta genotipe virus 
ND yang diisolasi dari burung merak yang 
menunjukkan gejala syaraf dan diare hingga 
mati. Konstruksi pohon kekerabatan dari data set 
menggunakan metode Neighbour-Joining dalam 
MEGA-X (Kumar et al., 2018). Pohon digambar 
menurut skala, dengan panjang cabang dalam 
satuan yang sama dengan jarak evolusioner 
yang digunakan untuk menyimpulkan pohon 
filogenetik. Jarak evolusioner dihitung meng-
gunakan metode Maximum Composite Like-
lihood (Tamura et al., 2004)

Hasil dan Pembahasan
Hasil pengujian menggunakan Real time 

RT-PCR dari sampel asal burung merak adalah 
positip ND dengan hasil ct value 19.23. Virus 
dapat diisolasi dengan menghasilkan titer 26. 
Metode realtime PCR yang menargetkan gen 
Matriks (M) hanya digunakan untuk meng-
identifikasi keberadaan RNA dari APMV-1. 
Diferensiasi antara strain velogenic, mesogenic, 
dan lentogenik tidak dapat dilakukan pada gen 
M (Cattoli et al., 2011). 

Patogenesitas virus ND dapat diamati dari 
rerata lamanya waktu kematian embrio paska 
inokulasi yaitu Mean Death Tima (MDT). 
Pengamatan embrio pada hasil isolasi virus 
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tersebut adalah terjadi kekerdilan, pertumbuhan 
bulu lebih sedikit dan perdarahan serta mati 
dalam waktu kurang dari 60 jam (Gambar 1). 
Virus ND yang menyebabkan kematian embrio 
kurang dari 60 jam adalah merupakan strain 
velogenik (OIE, 2012).

Hasil amplifikasi virus pada gen F dan HN 
terlihat adanya pita DNA pada target sesuai 
dengan primer masing-masing. Posisi pita 
DNA terlihat pada Gambar 2. Produk PCR 
tersebut dilanjutkan ke proses sekuensing dan 
diperoleh sekuen nukleotida berupa file ABI. 
Basa nekleotida yang diperoleh diurutkan dan 
disambung menjadi satu gen utuh menggunakan 

Mega-X. Sekuen dari gen tersebut telah diajukan 
dan tersedia di GenBank dengan nomer akses 
MZ488468 untuk gen F dan MZ488477 pada 
gen HN. 

Banyak varian unggas peliharaan yang 
telah dilaporkan terinfeksi virus ND diantaranya 
angsa, bebek, kalkun, elang, dan burung kakak 
tua (Ellakany et al., 2019; Kommers et al., 
2002). Burung peliharaan maupun liar dapat 
menjadi perantara mekanik dalam penularan 
penyakit ND pada ayam komersial (Garcia 
et al., 2013). Hasil analisa konstruksi pohon 
kekerabatan pada studi ini merupakan laporan 
pertama mengenai virus ND yang diisolasi dari 
burung merak di Indonesia adalah tergolong 
dalam genotipe VII subgenotipe VII.2 (Gambar 
3). Virus ND genotipe VII telah dilaporkan 
bersirkulasi di Indonesia, baik pada ayam 
komersial, buras maupun unggas lainnya seperti 
bebek, dan burung (Goraichuk et al., 2020; 
Putri et al., 2021; Wibowo et al., 2017). 
Strain Lentogenik dari NDV dapat diisolasi dari 
angsa dan bebek (Putri et al., 2019). 

Gen F pada virus ND memiliki 12 residu 
sistein yang lestari pada asam amino ke 25, 76, 
199, 338, 347, 362, 370,394, 399, 401, 424, and 
523 (Qin et al., 2008). hasil analisa pada 

Gambar 1.  Perubahan patologi embrio ayam dari TAB yang 
diinfeksi dengan virus ND. (K) embrio dari TAB 
yang diinfeksi dengan PBS sebagai kontrol negatif. 
(1) embrio dari TAB yang diinfeksi dengan virus 
ND dari burung merak.

Gambar 2.  Pita DNA hasil amplifikasi RT-PCR masing-masing primer. Produk PCR dari hasil amplifikasi 
masing-masing primer: F1 (1), F2 (2), F3 (3), HN1 (4), HN2 (5), dan HN3 (6).
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isolat burung merak menunjukkan tidak 
terjadi variasi pada asam amino tersebut. 
Asam amino pada epitop netralisasi dari 
virus ND tersebut juga lestari (Tabel 1). 
Epitope netralisasi yang berperan dalam 
merangsang pembentukan antibodi yang dapat 
menetralisasi virus tersebut pada lokasi 72, 74, 
75, 78, 79, 151-171, and 343 (Munir et al., 
2012).

Virus ND dalam studi ini dengan tanda 
wajik hitam memiliki pola yang sama dengan 
virus ND Indonesia yang diisolasi dari kakaktua 
(AY562985) tahun 1990 (unpublished), ayam 
buras dari Muara Enim (MZ488464) tahun 
2019 (Angeliya et al., 2022), dan angsa di 
Jawa Timur tahun 2019 (Putri et al., 2019) 
dengan susunan asam amino pada cleavage site 
112RRQKR↓F117. Menurut OIE (2012), virus 
dengan pola urutan asam amino di cleavage 
site yang memiliki setidaknya tiga asam amino 
basa termasuk dalam strain velogenik. Virus 
pada burung merak ini berbeda dengan ND 
Lasota sebagai strain vaksin yang digunakan 

pada peternakan unggas di Indonesia. Strain 
Lasota, urutan asam amino di situs pembelahan 
112GRQGR↓L117, adalah NDV lentogenik. 

Jarak genetik gen F antara virus ND asal 
burung merak diantara virus genotipe VII.2 
lainnya adalah antara 0.024-0.042% dengan 
nilai homologi 95.8-97.6% (Tabel 3). Nilai ini 
hampir sama dengan hasil yang dilaporkan oleh 
Xiao et al. (2012) pada isolat asal Indonesia 
termasuk genotipe VII dengan nilai homologi 
antara 96-100%. Jarak genetik antara burung 
merak dan merpati adalah 14.4-14.7%, burung 
merak dan burung cormorant 17.3%. Virus ND 
dalam penelitian ini memiliki jarak genetik yang 
bervariasi dengan NDV dari inang yang berbeda 
dengan homologi antara 82.7-85.6% tercantum 
pada Tabel 3. Berdasarkan analisis tersebut, 
virus ND yang diisolasi dari burung merak 
memiliki jarak genetik yang lebih dekat dengan 
virus ND yang dilaporkan sebelumnya berasal 
dari ayam komersial dan buras di Indonesia 
dibandingkan dengan hospes burung liar dari 
negara lain. Burung liar juga dapat terinfeksi 

Gambar 3.  Konstruksi pohon kekerabatan berdasarkan urutan nukleotida dengan panjang penuh (n = 1662) dari gen fusi 
dari isolat terpilih yang mewakili subgenotipe NDV kelas II (n = 54) dan kelas I sebagai kelompok luar (n 
= 1). Konstruksi pohon dibuat dengan metode Neighbor-Joining dengan pengulangan uji bootstrap (1000) 
menggunakan software MEGA-X. Isolat dalam penelitian ini ditandai dengan wajik hitam (♦)
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ND dari kontaminasi NDV yang beredar pada 
ayam komersial (Xiang et al., 2017).

Epitop netralisasi dari gen HN burung merak 
tidak berubah seperti NDV Indonesia sebelumnya 
(Tabel 2). Virus tersebut menunjukkan dua 
mutasi pada G494D dan I514V dibandingkan 
dengan strain vaksin Lasota (Li et al., 2020; Ren 
et al., 2016). Mutasi pada epitop netralisasi dari 
protein HN NDV dapat menghasilkan varian 
antigenik dan lolos dari netralisasi antibodi 
(Qin et al., 2008; Snoeck et al., 2013; Zhu et 
al., 2016). Analisis gen HN NDV dari burung 
merak memiliki 13 residu sistein yang lestari. 
Sistein berperan dalam menstabilkan struktur 
protein HN (McGinnes dan Morrison 1995; Ren 
et al., 2016). Protein HN isolat ini mengandung 
enam situs N-glikosilasi potensial N-X-S/T pada 
119, 341, 433, 481, dan 508, yang stabil. Peran 
karbohidrat terkait-N dalam glikoprotein HN 
untuk perlekatan sel. Tempat glikosilasi gen HN 
berperan penting dalam afinitas reseptor pada 
sel target sehingga terlibat dalam mempengaruhi 
virulensi NDV (Panda et al., 2004).

Kesimpulan
Virus yang diisolasi dari burung Merak 

adalah virus ND strain velogenik dengan pola 
cleavage site RRQKRF. Virus tersebut termasuk 
dalam genotip VII.2 yang dekat dengan virus ND 
yang bersirkulasi di Indonesia baik dilaporkan 
pada ayam komersil, ayam kampung maupun 
wild bird. Hasil studi ini sebagai informasi 
penyebaran virus ND menjadi ancaman terhadap 
burung liar di alam dan yang dikandangkan 
bahkan hewan yang dilindungi undang-undang. 
Burung juga berisiko menularkan pada ayam 
komersil ataupun sebaliknya.

Saran: Studi lebih lanjut perlu dilakukan, 
mengenai sebaran penyakit ND pada burung liar 
di alam maupun yang dikandangkan sehingga 
dapat menjadi acuan pengendalian penyakit ND 
pada burung liar yang dilindungi yang berpotensi 
dalam transmisi virus ND pada ayam komersial.
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