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Pendahuluan

Gen FTO merupakan gen pertama yang berhasil diidentifikasi
dalam GWAS yang diketahui berperan dalam obesitas poligenik.
Dua polimorfisme rs1121980 dan rs9926289, yang terletak di
daerah intron 1 gen FTO, termasuk dalam kelompok SNPs yang
telah banyak dipelajari. Dina et al. melaporkan bahwa alel T dari
rs1121980 berasosiasi kuat dengan obesitas kelas Il (IMT > 40
kg/m2) pada kasus obesitas dewasa. Mengingat pentingnya
peranan gen FTO dan SNPs dari rs1121980 dan rs9926289 dari
gen tersebut, sebuah metode untuk mendeteksi SNPs tersebut
secara efisien sangat diperlukan. Penelitian ini bertujuan untuk
melihat prevalensi rs1121980 dan rs9926289 dari populasi dengan
fenotip obesitas dan non-obesitas dengan metode amplification-
refractory mutation system (ARMS) dan membandingkannya

dengan Sanger Sequencing sebagai gold standard

Metode

Sebanyak 20 subjek yang terdiri dari 11 subjek non obesitas dan 9
subjek obesitas direkut dalam penelitian ini. Setiap subjek
rs1121980 dan rs9926289
dengan dua metode berbeda yaitu ARMS PCR dan Sanger

dilakukan pemeriksaan SNP dari

Sequencing
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Hasil dan Pembahasan
Tabel 1. Data Demografi Subjek

Non-obese Obese p-value
n=11 n=9
Usia 28+10 23+6 Tidak signifikan*
Jenis Kelamin (L/P) 714 6/3 Tidak signifikan**
Free Fat Mass (%) 495124 633+ 155 < 0.05*
Fat Mass (%) 10.3+5.9 30.4+86 <0.01*
Lingkar Pinggang (cm) 77 +8.76 103.44 + 16.79 <0.01*
.Lln%ar Pqugul ,gcm) 90.18 +4.87 113.67 £ 11.06 <0.01*

** Uji Chi Square

Pada penelitian ini metode ARMS PCR yang diadaptasi dari
Shabana dan Shahida (2015) tidak mampu untuk mengidentifikasi
polimorfisme dari kedua target. Hal ini nampak dari hasil ARMS PCR

yang dibandingkan dengan Sanger Sequencing pada tabel 2.

Tabel 2. Perbandingan hasil sequencing dengan ARMS PCR,

Genotipe

Sanger Sequencing

ARMS PCR

rs1121980 (n =19)

GG

14

0

GA

5

19

159926289 (n = 20)

GG

15

0

GA

Pada penelitian ini juga kami menemukan adanya pautan (linkage

disequlibrium) sebesar 100% antara kedua SNP yang diuji. Hal yang

sama juga telah dilaporkan oleh Shabana dan Shahida pada

populasi di Pakistan.

Tabel 3. Distribsi alel rs1121980 dan rs9926289

Genotipe

Total

Non-obese

Obese

11121980 (n =19)

GG

14

9

GA

5

2

Frekuensi alel G

86.8%

90.9%

62.5%

Frekuensi alel A

13.15%

9.1%

37.5%

159926289 (n = 20)

GG

GA

kuensi alel G

83%

17%

Kesimpulan

Metode ARMS PCR yang digunakan oleh Shabana dan Shahida di
Pakistan tidak dapati dgunakan untuk mendeteksi SNP dari populasi
di Indonesia. Sekalipun demikian dengan metode Sequencing, kami
menemukan adanya pautan (linkage) dari kedua target yang diuiji.
Hal ini akan membantu dalam pemeriksaan genetik penderita

obesitas dalam mengefisiensikan pemeriksaan.
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