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DEKLARASI

Dengan ini menyatakan bahwa buku tugas akhir dengan judul “PENAMBATAN
MOLEKULER SENYAWA ANTRAKUINON SEBAGAI ANTIVIRUS
SARS-COV-2”’ ini beserta seluruh isinya adalah benar-benar karya saya sendiri
dan saya tidak melakukan penjiplakan atau pengutipan dengan cara-cara yang tidak
sesuai dengan etika keilmuan yang tidak berlaku dengan masyarakat keilmuan. Atas
pernyataan ini, saya siap menanggung risiko/sanksi yang dijatuhkan kepada saya
apabila kemudian ditemukan pelanggaran terhadap etika keilmuan dalam karya ini,

atau ada klaim dari pihak lain terhadap keaslian karya saya ini.

Garut, September 2021
Yang membuat pernyataan
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PENAMBATAN MOLEKULER SENYAWA ANTRAKUINON
SEBAGAI ANTIVIRUS SARS-COV-2

Nina Karnia
24041117159

ABSTRAK

Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus-2 (SARS-CoV-2) merupakan
virus baru yang menjadi agen dari penyakit covid-19. Pertama kali ditemukan di
Cina pada akhir Desember tahun 2019. Virus ini menyebabkan pandemik global di
seluruh dunia dengan tingkat kematian 0,5-6%. Sampai saat ini belum ditemukan
terapi obat untuk penyakit covid-19, oleh karena itu diperlukan pengembangan obat
SARS-COV-2. Antrakuinon merupakan senyawa turunan kuinon fenolik yang
banyak tersebar pada tanaman. Antrakuinon termasuk senyawa metabolit sekunder
yang memiliki aktivitas sebagai antivirus. Untuk meminimalisir waktu dan biaya
pengembangan obat baru maka perlu dilakukan penelitian dengan metode
penambatan molekuler docking. Tujuan dari penelitian ini adalah untuk mengetahui
senyawa turunan antrakuinon yang memiliki afinitas terbaik terhadap reseptor
Angiotensin Converting enzyme-2, main protease, dan spike protein. Hasil dari
penambatan molekuler docking menunjukkan bahwa senyawa Morindone memiliki
afinitas lebih baik terhadap reseptor 6M2N dengan nilai AG -7.48 kkal/mol dan KI
3.27 uM. Senyawa Anthranol memiliki afinitas lebih baik terhadap reseptor 1R42
dengan nilai AG -2.57 kkal/mol dan KI 12.99 mM, dan pada reseptor 7BZ5 dengan
nilai AG -2.90 kkal/mol dan KI 7.49 mM.

Kata kunci: Antrakuinon, SARS-COV-2, molecular docking



MOLECULAR BONDING OF ANTRAQUINONE COMPOUNDS
AS ANTIVIRUS SARS-COV-2

Nina Karnia
24041117159

ABSTRACT

Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus-2 (SARS-CoV-2) is a new virus
that is the agent of the COVID-19 disease. First discovered in China at the end of
December 2019. This virus caused a global pandemic worldwide with a fatality rate
of 0.5-6%. Until now no drug therapy for COVID-19 has been found, therefore it is
necessary to develop a SARS-CoV-2 drug. Anthraquinone is a phenolic quinone
derivative compound that is widely distributed in plants. Anthraquinone is a
secondary metabolite compound that has antiviral activity. To minimize the time
and cost of developing new drugs, it is necessary to conduct research using the
molecular docking method. The purpose of this study was to determine the
anthraquinone derivatives that have the best affinity for the receptor Angiotensin
Converting enzyme-2, main protease, and spike protein. The results of the
molecular docking show that Morindone has a better affinity for the 6M2N receptor
with a G value of -7.48 kcal/mol and a Kl of 3.27 M. Anthranol compounds have
better affinity for the 1R42 receptor with G values of -2.57 kcal/mol and KI 12.99
mM, and the 7BZ5 receptor with G values of -2.90 kcal/mol and K1 7.49 mM.

Keywords: Anthraquinone, SARS-CoV-2, molecular docking
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