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ABSTRAK

Tujuan Penelitian

Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi varian virus SARS-CoV-2 dan
penyebarannya di Provinsi Sumatera Barat pada tahun 2020 hingga 2022.

Metode

Penelitian ini memanfaatkan data yang ada pada hasil \Whole Genome Sequencing
(WGS) di Laboratorium Pusat Diagnostik dan Riset Penyakit Infeksi (PDRPI) FK
Unand dengan format FASTA yang di dapat melalui GISAID. Data tersebut
merupakan data sampling yang diperoleh dari sampel pasien paositif COVID-19
pada Puskesmas, Rumah Sakit, dan Laboratorium di Provinsi Sumatera Barat.
Identifikasi varian dengan menggunakan analisis filogenetik dan penyebaran varian
dengan melakukan analisis haplotype. Untuk mengetahui karakteristik varian virus
SARS-CoV-2 secara spesifik peneliti melakukan analisis karakteristik individu,
fasilitas kesehatan, dan daerah terhadap varian virus SARS-CoV-2 di Provinsi
Sumatera Barat.

Hasil

Penelitian ini menganalisis 198. sekuens'genom SARS-CoV-2-di- Sumatera Barat
(2020-2022) dan diperoleh hasil tiga varian utama-: ‘(Unassigned (53%), Delta
(7,6%), dan Omicron (39,4%). Penyebaran dari ketiga varian virus SARS-CoV-2
telah menyebar ke berbagai wilayah di Sumatera Barat dengan perbedaan varian
yang memungkinkan dipengaruhi oleh mobilitas dan interaksi antar wilayah.
Penelitian juga menemukan hubungan signifikan antara varian virus dengan jenis
kelamin, umur, waktu, serajat keparahan, dan sarana kesehatan (p-value <0,05).

Kesimpulan

Hasil penelitian menunjukkan hubungan signifikan antara jenis kelamin, umur,
waktu, derajat keparahan, dan sarana kesehatan dengan varian virus SARS-CoV-2
di Provinsi Sumatera Barat tahun 2020 - 2022.
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ABSTRACT

Objective “TVE] :

This study aims to identify the types of SARS-CoV-2 variants and analyze their
distribution in West Sumatera during the period 2020 until 2022.

Methods

The study utilized Whole Genome Sequencing (WGS) data in FASTA format,
sourced from GISAID and provided by the Diagnostic and Research Center of
Infectious Diseases at the Faculty of Medicine, Andalas University. The data
originated from samples of COVID-19 positive patients collected at community
health centers, hospitals, and laboratories across West Sumatera. Varian
identification was performed through phylogenetic analysis, while haplotype
analysis was employed to assess variant distribution. Additionally, the study
explored specific characteristics of SARS-CoV-2 variants by analysing individual
demographics, healthcare facilities, and regional factors in West Sumatera.

Result

This study analyzed 198 SARS-CoV-2 genome sequence from West Sumatera
(2020 — 2022) and identified three major variants : unassigned (53%), Delta (7,6%),
and Omicron (39,4%). These variants were distributed across various regions in
West Sumatera, with differences in variant prevalence potentially influenced by
interregional mobility and interactions.! The . study also ~found significant
associations between SARS-CoV-2 variants and factors such a gender, age, time,
severity, and healthcare facilities (p-value <0,05).

Conclusion

The study highlights significant relationships between SARS-CoV-2 variants and
factors such as gender, age, time, illness severity, and healthcare facilities in West
Sumatera Province from 2020 until 2022.

References :97 (2017 —2024)
Keywords  : SARS-CoV-2 Variants, COVID-19, Delta, Omicron



