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ABSTRAK

Resistensi antibakteri merupakan ancaman serius bagi kesehatan global yang menuntut penemuan
kandidat obat baru melalui pendekatan inovatif. Penelitian ini bertujuan untuk meninjau secara
sistematis penerapan metode komputasi Quantitative Structure-Activity Relationship (QSAR) dan
Molecular Dynamics (MD) dalam pengembangan obat antibakteri terhadap bakteri resisten. Kajian
dilakukan menggunakan metode Systematic Literature Review (SLR) berdasarkan pedoman PRISMA
dengan menelusuri publikasi ilmiah periode 2015-2025 yang relevan. Proses seleksi dan analisis
literatur dilakukan untuk mengidentifikasi peran QSAR dan MD dalam prediksi, validasi, serta optimasi
senyawa antibakteri potensial. Hasil kajian menunjukkan bahwa QSAR mampu memprediksi potensi
aktivitas antibakteri berdasarkan hubungan kuantitatif antara struktur kimia dan aktivitas biologis,
sedangkan MD berperan dalam mengevaluasi kestabilan kompleks ligan-protein serta mekanisme
interaksi molekuler pada kondisi biologis simulatif. Target protein yang sering dikaji meliputi InhA,
DNA gyrase, topoisomerase 1V, IKK-f, sigmacidins, dan penicillin-binding protein (PBP), dengan fokus
pada patogen prioritas seperti Staphylococcus aureus (MRSA), Pseudomonas aeruginosa, dan
Streptococcus spp. Temuan ini menegaskan bahwa integrasi QSAR dan MD menghasilkan pendekatan
komplementer yang efektif dalam mengidentifikasi serta memvalidasi kandidat molekul dengan
aktivitas antibakteri tinggi, sehingga pendekatan in silico berbasis QSAR dan MD berpotensi menjadi
strategi penting dalam percepatan penemuan obat untuk menghadapi krisis resistensi antibiotik di
masa mendatang.

Kata Kunci: Antibakterial, in silico, PRISMA, QSAR, SLR.

ABSTRACT
Antibacterial resistance is a serious global health threat that demands the discovery of new drug
candidates through innovative approaches. This study aims to systematically review the application of
computational methods, namely Quantitative Structure-Activity Relationship (QSAR) and Molecular
Dynamics (MD), in the development of antibacterial agents against resistant bacteria. The review was
conducted using the Systematic Literature Review (SLR) method following the PRISMA guidelines,
covering relevant scientific publications from 2015 to 2025. The selection and analysis process focused
on identifying the roles of QSAR and MD in predicting, validating, and optimizing potential
antibacterial compounds. The findings indicate that QSAR effectively predicts antibacterial activity
based on quantitative correlations between chemical structures and biological activity, while MD
evaluates the stability of ligand-protein complexes and molecular interaction mechanisms under
simulated biological conditions. Frequently studied target proteins include InhA, DNA gyrase,
topoisomerase 1V, IKK-f5, sigmacidins, and penicillin-binding proteins (PBP), with research focusing on
priority pathogens such as Staphylococcus aureus (MRSA), Pseudomonas aeruginosa, and
Streptococcus spp. Overall, the integration of QSAR and MD provides a complementary and efficient
approach for identifying and validating high-activity antibacterial candidates. Therefore, in silico
strategies based on QSAR and MD hold significant potential as innovative tools to accelerate drug
discovery and address the ongoing antibiotic resistance crisis.
Keywords: Antibacterial, in silico, PRISMA, QSAR, SLR.

PENDAHULUAN

Resistensi antimikroba (antimicrobial resistance / AMR) telah menjadi salah satu
ancaman kesehatan global paling serius pada abad ke-21. Menurut laporan World
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Health Organization tahun 2024, sekitar 1,27 juta kematian langsung dan lebih dari 5
juta kematian tidak langsung per tahun disebabkan oleh infeksi bakteri yang resisten
terhadap antibiotik. Jumlah ini berpotensi meningkat hingga 10 juta kematian per tahun
pada 2050, jika tidak ada intervensi global yang terkoordinasi (Murray, 2022; WHO,
2024). Resistensi ini dipicu oleh penggunaan antibiotik yang berlebihan di sektor medis,
peternakan, dan pertanian, serta lemahnya pengawasan kebijakan penggunaan obat.
Kondisi ini disebut sebagai silent pandemic karena pergerakannya lambat namun
mematikan karena bukan hanya menimbulkan masalah kesehatan, tetapi juga beban
ekonomi global yang diperkirakan mencapai USD 100 triliun per tahun akibat
meningkatnya biaya perawatan dan kehilangan produktivitas (Noumi et al, 2025;
O’Neill, 2016; Ventola, 2019).

Upaya untuk menemukan antibiotik baru menghadapi tantangan besar karena
menurunnya laju penemuan molekul aktif. Proses konvensional penemuan obat
membutuhkan waktu sekitar 10-15 tahun dengan biaya mencapai USD 1-2 miliar untuk
satu molekul hingga tahap klinis (DiMasi et al., 2016). Dalam dua dekade terakhir, hanya
sedikit kelas antibiotik baru yang berhasil masuk ke pasar, sementara resistensi
terhadap antibiotik yang sudah ada terus meningkat (Hutchings et al., 2019; Silver,
2011). Menurut Zhang et al. (2022) salah satu hambatan utama adalah terbatasnya
metode prediksi dini terhadap aktivitas dan toksisitas senyawa yang berpotensi sebagai
antibakteri. Dengan demikian, dibutuhkan pendekatan alternatif yang lebih efisien,
cepat, dan hemat biaya untuk mempercepat proses drug discovery.

Salah satu solusi yang kini banyak dilirik adalah pemanfaatan teknologi berbasis
komputasi atau pendekatan in silico, yang mampu memangkas waktu skrining molekul
secara signifikan (Allam et al., 2025). Pendekatan ini mencakup beragam metode, mulai
dari Quantitative Structure-Activity Relationship (QSAR) hingga Molecular Dynamics
(MD). QSAR memungkinkan pembangunan model prediksi antara struktur kimia
dengan aktivitas biologis senyawa, sedangkan MD mensimulasikan kestabilan interaksi
ligan dengan target protein dalam kondisi fisiologis (Diane et al.,, 2025). Kombinasi
QSAR dan MD tidak hanya meningkatkan akurasi prediksi, tetapi juga memberikan
wawasan mendalam mengenai mekanisme molekuler yang sulit diperoleh dengan
metode eksperimental semata (Oluwafemi et al., 2024). Hal ini menjadikan pendekatan
in silico sebagai strategi kunci dalam menemukan antibiotik baru yang lebih cepat,
efektif, dan tepat sasaran.

Selain pendekatan komputasional, kimia medisinal memiliki peran penting dalam
memahami mekanisme resistensi dan merancang struktur antibiotik baru. Menurut
Amin & Nabila (2025) menekankan peran QSAR dan MD dalam merancang senyawa
antibiotik baru yang lebih selektif sehingga menjadi solusi strategis dengan efektivitas
tinggi dengan biaya penelitian lebih rendah. Selain itu, dalam penelitian Amin, Nisa, et
al. (2025) menjelaskan mekanisme antibakteri sekaligus pola resistensi bakteri, yang
memperlihatkan kompleksitas tantangan dalam pengembangan terapi berbasis kimia
medisinal. Lebih lanjut, Amin, Nurazizah, et al. (2025) dalam penelitiannya menegaskan
bahwa pendekatan edukasi masyarakat harus berjalan seiring dengan inovasi ilmiah di
bidang kimia medisinal, agar strategi pengendalian resistensi lebih holistik.

Namun demikian, studi yang ada masih menghadapi keterbatasan. Sebagian besar
penelitian in silico bersifat parsial, hanya mengandalkan QSAR atau docking tanpa
menambahkan MD untuk memvalidasi interaksi dinamis. Hal ini terlihat pada beberapa
riset yang hanya menghasilkan prediksi awal, tetapi gagal memastikan kestabilan ikatan
molekul dalam kondisi fisiologis (Kumar et al., 2025). Padahal, validasi melalui MD
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terbukti mampu mengurangi tingkat kegagalan pada uji eksperimental. Kesenjangan
inilah yang membuat tinjauan sistematis sangat dibutuhkan, agar dapat menyajikan
gambaran komprehensif tentang efektivitas integrasi QSAR dan MD dalam penemuan
kandidat antibiotik.

Urgensi tinjauan sistematis juga didukung oleh meningkatnya literatur internasional
yang menunjukkan keberhasilan integrasi QSAR-MD dalam merancang molekul
antibakteri baru. Studi oleh Shaker et al. (2023) misalnya, menunjukkan bahwa
kombinasi kedua metode ini dapat mengidentifikasi senyawa penghambat enzim
bakteri dengan tingkat akurasi tinggi. Demikian pula, penelitian oleh Zhang et al. (2022)
menekankan bahwa integrasi ini mempercepat skrining ribuan molekul dalam waktu
singkat, sekaligus memberikan dasar kuat untuk sintesis senyawa baru. Namun, belum
ada ulasan menyeluruh yang memetakan tren, kesenjangan, dan arah masa depan
penelitian di bidang ini, khususnya yang berfokus pada antibiotik untuk bakteri
resisten.

Berdasarkan hal tersebut, penelitian ini bertujuan untuk melakukan tinjauan
sistematis mengenai peran QSAR dan MD dalam penemuan kandidat obat antibakteri
resisten. Analisis ini diharapkan dapat menyajikan peta pengetahuan terkini,
mengidentifikasi tren metodologis, serta menyingkap celah penelitian yang belum
tergarap. Secara teoretis, penelitian ini memperkaya literatur dengan menyusun
kerangka konseptual integrasi QSAR dan MD, sedangkan secara praktis, hasilnya dapat
menjadi acuan strategis bagi industri farmasi dalam mempercepat penemuan antibiotik
baru. Dengan demikian, penelitian ini berkontribusi pada upaya global dalam menekan
laju resistensi antibakteri melalui pendekatan inovatif dan berbasis bukti.

METODE PENELITIAN

Penelitian ini menggunakan pendekatan Systematic Literature Review (SLR)
untuk menganalisis literatur yang membahas pemanfaatan metode Quantitative
Structure-Activity Relationship (QSAR) dan Molecular Dynamics (MD) dalam
penemuan kandidat obat antibakteri resisten. Sumber data diperoleh dari basis data
elektronik meliputi PubMed, Scopus, ScienceDirect, dan Google Scholar. Strategi
pencarian dilakukan dengan mengombinasikan kata kunci seperti “QSAR”, “Molecular
Dynamics”, “in silico”, “antibacterial”, “resistant bacteria”, dan “drug discovery”
menggunakan operator Boolean (AND, OR).

Kriteria inklusi yang digunakan adalah artikel ilmiah yang diterbitkan dalam
rentang waktu 2015-2025, serta secara eksplisit membahas aplikasi QSAR dan/atau
MD pada senyawa antibakteri resisten. Sebaliknya, kriteria eksklusi mencakup
publikasi berupa editorial, laporan singkat, abstrak tanpa teks lengkap, serta studi
yang tidak relevan dengan fokus penelitian.

Data yang diperoleh dari artikel terpilih diekstraksi secara sistematis dengan
mencatat informasi utama meliputi tahun publikasi, jenis senyawa yang diteliti, target
protein, metode QSAR dan MD yang digunakan, serta temuan utama terkait potensi
aktivitas antibakteri.
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Gambar 1. Flowchart pencarian literatur

HASIL PENELITIAN DAN PEMBAHASAN
Tabel 1. Hasil Tinjauan Literatur

Target Bakteri/ Pendekata Relevansi
No Referensi X Analisis MD Hasil dengan
Protein n QSAR . .
Resistensi
1 Bhaskaret InhA (enzimtarget 3D-QSAR  MD untuk Mengidentifikasi Relevan,
al, 2023 Mycobacterium dan virtual evaluasi inhibitor potensial mengarah pada
tuberculosis) screening  stabilitas InhA dengan pengembangan
ikatan ligan-  afinitas kuat kandidat
protein antibakteri untuk
strain resisten TB
2 Alietal, Pseudomonas QSAR MD dan Free  Senyawa fitokimia Relevan,
2024 aeruginosa (DNA berbasis Energy tertentu menawarkan
gyrase B, fitokimia  Landscape menunjukkan pendekatan
Topoisomerase 1V) (FEL) interaksi stabil berbasis senyawa
dengan target alami untuk
enzim melawan
resistensi P.
aeruginosa
Hammoudi IKK-f (protein QSAR, MD validasi Menemukan Cukup relevan,
etal, 2020 regulator inflamasi, docking, interaksi ligan- turunan piridin terutama pada
relevan resistensi)  drug- protein dengan potensi modulasi
likeness inhibitor IKK- resistensi terkait
mekanisme
inflamasi
Benjamin et MRSA QSAR pada MD untuk Menunjukkan Sangat relevan,
al, 2022 (Staphylococcus turunan simulasi aktivitas anti-MRSA langsung
aureus) triazine kompleks dari turunan menargetkan
ligan-target triazine strain MRSA
resisten
Jiang etal, MRSA (S. aureus) Integrasi ~ MD untuk Kandidat inhibitor ~ Sangat relevan,
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Relevansi
. TargetBakteri/ Pendekata . . .
No Referensi . Analisis MD Hasil dengan
Protein n QSAR . .
Resistensi
2024 QSAR validasi baru dengan profil fokus pada desain
dengan dinamika ADMET baik anti-MRSA
ADMET ikatan
6 Mandal& Berbagai target Review Analisis Menyajikan strategi Sangat relevan
Das, 2017  bakteri resisten QSAR in integratif MD  komprehensifin sebagai kerangka
silico pada desain silico melawan konseptual
antimikroba resistensi melawan

resistensi global

7 Yeetal, Streptococcus QSAR MD untuk Sigmacidins Relevan,
2022 (sigmacidins) dengan verifikasi menunjukkan menargetkan
docking kestabilan interaksi potensial strain resisten
ligan-target terhadap Streptococcus
Streptococcus
8 Edacheet Chlamydia QSAR pada MD simulasi Kandidat inhibitor =~ Relevan, meski
al, 2020 trachomatis (enzim analog ikatan molekul aktif pada PBP fokus spesifik
PBP) turunan kandidat pada C.
amida trachomatis
resisten
9 Xiong & Xu, S.aureus (turunan  3D-QSAR  MDdan Senyawa turunan  Sangat relevan,
2024 naphthalimidopropa dan ADMET docking naphthalimidoprop fokus langsung
nediol) anediol efektif pada resistensi S.

terhadap S. aureus aureus

10 Manachou 1,3,4-oxadiazole 2D/3D- MD untuk Mengidentifikasi Relevan,
etal, 2024 derivatif (target QSAR analisis ikatan agen antibakteri membuka jalur
antibakteri umum  terpadu baru berbasis baru untuk
oksadiazol senyawa
antibakteri
resisten

Hasil ekstraksi data pada Tabel 1. menunjukkan bahwa QSAR dan molecular
dynamics (MD) memiliki kontribusi penting dalam mengidentifikasi kandidat
antibakteri baru terhadap target protein spesifik. Studi oleh Bhaskar et al. (2023)
menyoroti pengembangan inhibitor InhA melalui pendekatan 3D-QSAR dan MD,
menghasilkan molekul dengan afinitas ikatan yang tinggi. Hal ini menunjukkan
efektivitas metode in silico dalam memprediksi stabilitas interaksi ligan-protein yang
relevan dengan penghambatan enzim kunci pada Mycobacterium tuberculosis. Dengan
memanfaatkan virtual screening yang diperkuat oleh analisis QSAR, molekul-molekul
potensial dapat diprioritaskan untuk evaluasi lebih lanjut. Hasil penelitian ini
mengindikasikan bahwa proses seleksi molekul melalui pendekatan komputasi dapat
mempercepat pipeline penemuan obat. Dengan demikian, integrasi 3D-QSAR dan MD
menjadi strategi yang kuat untuk mengembangkan terapi melawan resistensi
tuberkulosis.
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Sementara itu, Ali et al. (2024) mengeksplorasi senyawa fitokimia terhadap
Pseudomonas aeruginosa menggunakan QSAR dan MD, serta analisis Free Energy
Landscape (FEL). Penelitian ini memperlihatkan bahwa beberapa senyawa alami
memiliki kemampuan menstabilkan interaksi dengan target enzim DNA gyrase B dan
topoisomerase [V. Hasil ini menunjukkan bahwa sumber alami dapat menjadi reservoir
penting bagi pengembangan kandidat antibakteri. Penggunaan QSAR dalam studi ini
membantu memprediksi senyawa yang berpotensi aktif, sementara MD memastikan
bahwa interaksi molekul dengan target tetap stabil dalam kondisi simulasi biologis.
Dengan demikian, penelitian ini memperluas pemahaman bahwa pendekatan in silico
dapat dimanfaatkan baik untuk senyawa sintetis maupun alami. Hal ini semakin
menegaskan nilai diversifikasi sumber molekul dalam mengatasi resistensi P.
aeruginosa.

Penelitian lain yang relevan terhadap resistensi MRSA dikemukakan oleh
Benjamin et al. (2022) dan Jiang et al. (2024). Benjamin et al. (2022) memodelkan
aktivitas anti-MRSA turunan triazine, sedangkan Jiang et al. (2024) mengintegrasikan
QSAR dengan ADMET untuk merancang inhibitor baru. Studi Benjamin menegaskan
bahwa turunan triazine memiliki aktivitas tinggi, sementara MD memperlihatkan
kestabilan interaksi senyawa dengan target MRSA. Di sisi lain, Jiang menambahkan nilai
dengan memasukkan prediksi farmakokinetik, memastikan bahwa molekul kandidat
tidak hanya aktif tetapi juga memiliki profil farmakologi yang sesuai. Kedua penelitian
ini menegaskan bahwa integrasi QSAR dan MD menghasilkan molekul dengan prospek
yang lebih komprehensif. Oleh karena itu, fokus pada MRSA sebagai salah satu patogen
prioritas menjadi bukti nyata relevansi metode in silico terhadap resistensi global.

Selain MRSA, target lain juga dikaji untuk memperluas spektrum antibakteri.
Hammoudi et al. (2020) meneliti turunan piridin sebagai inhibitor IKK-3 melalui QSAR,
docking, dan MD. Walaupun fokusnya tidak langsung pada bakteri resisten,
penghambatan IKK-f8 dapat mendukung efektivitas terapi dengan mengurangi respon
inflamasi yang terkait resistensi. MD dalam penelitian ini berfungsi sebagai penguat
validitas interaksi konformasi ligan dengan IKK-B. Temuan ini menunjukkan bahwa
pendekatan in silico juga dapat diarahkan untuk target host yang relevan dalam terapi
infeksi. Dengan demikian, meski fokus antibakterinya tidak eksplisit, penelitian ini
memperluas cakrawala penerapan QSAR dan MD. Hal ini menekankan pentingnya
pendekatan multidimensi dalam pengembangan terapi terhadap resistensi.

Penelitian oleh Ye et al. (2022) juga memperkaya bukti dengan mengevaluasi
sigmacidins terhadap Streptococcus. Melalui pendekatan QSAR, docking, dan MD,
penelitian ini menemukan bahwa sigmacidins memiliki interaksi stabil terhadap target
protein streptococci. Hal ini memperlihatkan bahwa pendekatan in silico efektif tidak
hanya untuk bakteri gram-negatif tetapi juga untuk gram-positif. Relevansi penelitian
ini semakin kuat mengingat Streptococcus juga menjadi salah satu patogen yang resisten
terhadap berbagai antibiotik. QSAR memungkinkan prediksi senyawa aktif secara lebih
cepat, sementara MD mengonfirmasi efektivitas dalam lingkungan simulasi biologis.
Dengan temuan ini, metode komputasi terbukti memiliki cakupan luas dalam desain
antibakteri lintas patogen. Oleh sebab itu, strategi ini dapat menjadi jembatan penting
menuju penemuan antimikroba generasi baru.

Edache et al. (2020) berfokus pada Chlamydia trachomatis menggunakan analog
turunan amida. sebagai kandidat inhibitor. QSAR berhasil menyeleksi senyawa dengan
prediksi aktivitas tinggi, sementara MD mengonfirmasi kestabilan ikatan pada protein
PBP. Walaupun fokusnya pada patogen spesifik, hasil penelitian ini tetap relevan karena

Hal. 445



Journal of Public Health Science (JoPHS)
Volume 2, No 3 — September 2025 H S
e-1SSN : 3047-3632

Journal of Public Health Science

memperlihatkan fleksibilitas pendekatan QSAR dan MD. Strategi ini dapat diterapkan
pada berbagai mekanisme resistensi yang berbeda antar bakteri. Hal ini menegaskan
bahwa integrasi QSAR dan MD tidak terbatas pada satu jenis target, melainkan dapat
diaplikasikan secara universal. Dengan begitu, penelitian ini memperluas generalisasi
manfaat metode in silico. Temuan ini mendukung gagasan bahwa keberhasilan
pendekatan komputasi bergantung pada fleksibilitas lintas spesies patogen.

Demikian pula, Xiong & Xu (2024) mengembangkan turunan
naphthalimidopropanediol sebagai agen antibakteri terhadap Staphylococcus aureus.
Penelitian ini menggabungkan 3D-QSAR, ADMET, dan MD untuk memastikan efektivitas
serta keamanan molekul kandidat. Hasilnya menunjukkan bahwa turunan tersebut
memiliki potensi besar melawan strain S. aureus yang resisten. Integrasi ADMET
memperkaya hasil dengan memastikan bahwa molekul yang dipilih juga memiliki
karakteristik farmakokinetik yang sesuai. MD semakin memperkuat validasi dengan
menegaskan stabilitas interaksi molekul dengan target bakteri. Dengan pendekatan ini,
penelitian memberikan contoh konkret bagaimana pipeline in silico dapat
menghasilkan kandidat antibakteri yang kuat. Hal ini menegaskan relevansi strategi
QSAR dan MD dalam pengembangan terapi berbasis struktur.

Sementara itu, Manachou et al. (2024) memperkenalkan turunan 1,3,4-
oksadiazol sebagai kandidat antibakteri baru. Dengan menggunakan kombinasi QSAR,
desain molekul berbasis komputer, dan MD, penelitian ini berhasil menemukan
senyawa dengan afinitas tinggi terhadap target antibakteri. Penemuan ini membuktikan
bahwa desain senyawa berbasis struktur tetap relevan dalam menjawab tantangan
resistensi. QSAR memfasilitasi penyaringan cepat molekul potensial, sementara MD
memperlihatkan kekuatan interaksi pada tingkat molekuler. Dengan demikian,
penelitian ini mendukung strategi desain molekul baru melalui pendekatan terpadu. Hal
ini menekankan peran vital inovasi in silico dalam memperluas ruang kimia antibakteri.
Temuan ini juga sejalan dengan urgensi global untuk menemukan kelas senyawa baru.

Mandal & Das (2017) melalui ulasannya menegaskan pentingnya integrasi
pendekatan in silico untuk menghadapi resistensi antibiotik. Mereka menekankan
bahwa QSAR dan MD dapat berfungsi sebagai strategi komprehensif dalam pipeline
penemuan obat. Ulasan ini memperlihatkan nilai kolaborasi antara teknik prediksi
aktivitas, validasi dinamika, serta integrasi dengan pendekatan bioinformatika lain.
Penelitiannya juga menyoroti kebutuhan untuk memperkuat data in silico dengan uji
biologis guna memastikan efektivitas kandidat molekul. Dengan demikian, ulasan ini
berfungsi sebagai penguat kerangka teoritis bagi penelitian lainnya. Hal ini
mempertegas bahwa metode komputasi menjadi fondasi penting dalam desain
antibakteri modern.

Secara keseluruhan, kombinasi QSAR dan MD dalam penelitian-penelitian yang
dianalisis memberikan bukti kuat bahwa pendekatan in silico mampu mempercepat
identifikasi kandidat antibakteri resisten. QSAR terbukti efektif dalam prediksi awal,
sementara MD memperkuat hasil dengan menampilkan kestabilan interaksi molekul.
Variasi target protein seperti DNA gyrase, topoisomerase [V, IKK-B, dan PBP
menunjukkan fleksibilitas metode ini pada berbagai patogen. Relevansi penelitian
terhadap resistensi antibakteri global sangat tinggi, karena menghasilkan kandidat
molekul yang siap untuk dikembangkan lebih lanjut secara eksperimental. Dengan
adanya inovasi ini, metode in silico berpotensi besar menjadi pilar penting dalam
pipeline penemuan obat antibakteri di masa depan. Oleh karena itu, QSAR dan MD
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dapat dianggap sebagai strategi kunci menghadapi krisis resistensi antibiotik yang terus
berkembang.

KESIMPULAN

Penelitian ini menegaskan bahwa pendekatan in silico melalui integrasi
Quantitative Structure-Activity Relationship (QSAR) dan Molecular Dynamics (MD)
merupakan strategi komputasional yang efektif dalam mempercepat proses penemuan
kandidat obat antibakteri terhadap strain bakteri resisten. Berdasarkan hasil tinjauan
literatur sistematis, kombinasi kedua metode ini mampu meningkatkan akurasi prediksi
aktivitas antibakteri, kestabilan kompleks ligan-protein, serta validasi interaksi
molekuler pada kondisi biologis simulatif. QSAR berperan dalam mengidentifikasi
hubungan kuantitatif antara struktur kimia dan aktivitas biologis senyawa, sedangkan
MD memberikan pemahaman mendalam terhadap dinamika molekul yang
berkontribusi terhadap efektivitas dan selektivitas senyawa kandidat.

Hasil kajian menunjukkan bahwa integrasi QSAR dan MD telah berhasil
diterapkan pada berbagai target protein penting seperti InhA, DNA gyrase,
topoisomerase 1V, penicillin-binding proteins (PBP), IKK-f3, dan sigmacidins, dengan
fokus pada patogen prioritas seperti Staphylococcus aureus (MRSA), Pseudomonas
aeruginosa, dan Streptococcus spp. Temuan-temuan ini memperlihatkan fleksibilitas
metode komputasi dalam mengeksplorasi berbagai mekanisme resistensi bakteri, baik
pada patogen Gram-positif maupun Gram-negatif. Pendekatan terintegrasi ini juga
terbukti efisien dalam mengidentifikasi molekul aktif dengan profil farmakokinetik yang
baik sebelum dilakukan validasi eksperimental.

Meskipun demikian, hasil tinjauan juga mengungkap bahwa sebagian besar
penelitian yang ada masih bersifat parsial—banyak yang hanya memanfaatkan QSAR
atau molecular docking tanpa diikuti simulasi MD secara menyeluruh. Hal ini
menunjukkan adanya celah penelitian yang perlu diisi melalui pengembangan pipeline
komprehensif yang menggabungkan berbagai metode in silico untuk meningkatkan
reliabilitas hasil prediksi. Selain itu, masih terbatasnya studi yang mengaitkan hasil
simulasi dengan uji biologis menyoroti pentingnya kolaborasi antara pendekatan
komputasional dan eksperimental dalam riset antibakteri modern.

Dengan demikian, tinjauan sistematis ini memberikan kontribusi penting dalam
memetakan perkembangan QSAR dan MD sebagai alat prediktif dan validatif dalam
penemuan obat antibakteri resisten. Secara teoretis, penelitian ini memperkaya
landasan ilmiah kimia medisinal dan bioinformatika dalam desain obat berbasis
struktur. Secara praktis, hasilnya dapat menjadi rujukan bagi peneliti dan industri
farmasi untuk mengoptimalkan strategi penemuan obat yang lebih cepat, murah, dan
efisien. Integrasi QSAR-MD terbukti mampu mengurangi tingkat kegagalan dalam tahap
uji eksperimental dan mempercepat transisi molekul kandidat menuju pengujian Kklinis,
sehingga menjadi komponen penting dalam upaya global menghadapi krisis resistensi
antibiotik.
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