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Abstrak 
 

Asal virus Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2 (SARS-CoV-2) yang merupakan 

penyebab Covid-19 hingga saat ini masih menjadi pertanyaan. Banyak pihak mengaitkan virus 

ini dengan kelelawar sebagai reservoir alaminya. Adanya pemberitaan kelelawar sebagai asal 

SARS-CoV-2 menimbulkan stigma dan respon negatif yang dapat mengancam kelestarian 

kelelawar. Artikel ini bertujuan untuk membahas karakteristik SARS-CoV-2, jenis kelelawar 

yang diduga sebagai reservoir alami SARS-COV-2, pola transmisi SARS-CoV-2, dan upaya 

pencegahan infeksi virus zoonosis oleh kelelawar. Data diperoleh melalui metode 

observasional deskriptif dengan melakukan studi literatur. Virus SARS-CoV-2 termasuk 

Genus Betacoronavirus (Beta-CoV) dalam Famili Coronaviridae. Genom SARS-CoV-2 

memiliki kesamaan dengan Beta-CoV RaTG13 yang ditemukan pada kelelawar Rhinolophus 

affinis dengan kemiripan 96.2%. SARS-CoV-2 menggunakan reseptor Angiotensin Converting 

Enzyme 2 (ACE-2) untuk menginfeksi sel inangnya. Transmisi terjadi dari manusia ke manusia 

melalui droplet yang mengandung virus. Kelelawar diduga kuat sebagai reservoir alami SARS-

CoV-2 tetapi tidak dapat menularkannya secara langsung ke manusia. Pemusnahan kelelawar 

bukan langkah tepat dalam memutus rantai penularan Covid-19. Langkah yang dapat dilakukan 

untuk mencegah munculnya infeksi virus zoonosis oleh kelelawar adalah membatasi kontak 

langsung dengan kelelawar, tidak mengkonsumsi kelelawar dan sisa makanan kelelawar, dan 

menjaga habitat kelelawar.  
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1. Pendahuluan 
 

Kemunculan penyakit infeksi (Emerging Infectious Diseases) yang disebabkan oleh virus 

menjadi isu global yang mengancam kesehatan masyarakat dunia (F. Wu et al., 2020). 

Beberapa penyakit infeksi virus mengalami outbreak dan berkembang menjadi pandemi seperti 

halnya Coronavirus disease 2019 (Covid-19) yang disebabkan oleh virus SARS-CoV-2 

(Zheng, 2020). Penyakit yang pertama kali dilaporkan di Wuhan, Tiongkok ini telah menyebar 

luas hampir di seluruh negara dan menyebabkan angka kematian yang tinggi serta berdampak 

pada multisektor termasuk sosial dan ekonomi. Kemunculan Covid-19 menyisakan pertanyaan 

besar mengenai asal mula dari penyakit ini. Beberapa sumber menyebutkan bahwa kejadian 

pertama infeksi virus ini terjadi di pasar hewan (wet market) sehingga diduga merupakan 

penyakit zoonosis yang berarti ditransmisikan dari hewan ke manusia (Andersen et al., 2020; 

Chhikara et al., 2020).     

 

Mayoritas penyakit infeksi pada manusia memang bersifat zoonosis (60.3%). Dari jumlah 

tersebut, sekitar 71.8% diduga berasal dari spesies liar (Jones et al., 2008). Kelelawar adalah 
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salah satu satwa liar yang dikenal sebagai pembawa virus zoonosis (Allocati et al., 2016). 

Beberapa karakteristik kelelawar seperti kemampuan terbang dan kemampuan migrasi atau 

daya jelajah yang luas diduga menjadi pendukung kelelawar sebagai reservoir alami bagi 

banyak virus patogen bagi manusia (Fan et al., 2019). Dibandingkan dengan anggota Kelas 

Mamalia lainnya, kelelawar memiliki proporsi pembawa virus zoonosis tertinggi (Olival et al., 

2017). Hingga saat ini, cukup banyak penyakit zoonosis yang dikaitkan dengan kelelawar 

seperti Marburg, Rabies, Hendra, Nipah, Ebola, SARS, dan MERS (Calisher et al., 2006). 

 

Coronavirus (CoVs) adalah salah satu kelompok virus penyebab penyakit zoonosis yang sering 

dikaitkan dengan kelelawar (Wong et al., 2019). Virus ini tergolong virus RNA yang termasuk 

ke dalam Famili Coronaviridae dan Ordo Nidovirales (Fan et al., 2019). CoVs merupakan 

penyebab dari beberapa penyakit pernafasan yang cukup mematikan bagi manusia. Selain 

SARS dan MERS yang mengalami outbreak pada tahun 2002 dan 2012, Covid-19 yang saat 

ini tengah mewabah juga disebabkan oleh kelompok virus ini (Valitutto et al., 2020). Penyebab 

dari ketiga penyakit mematikan tersebut diduga berasal dari COVs yang sebelumnya hidup di 

reservoir alami yang sama yaitu kelelawar. Hal ini didasarkan dari kemiripan genome CoVs 

penyebab penyakit dengan CoVs yang hidup di beberapa jenis kelelawar (D. Wu et al., 2020). 

 

Di balik potensi sebagai reservoir virus penyebab berbagai penyakit zoonosis, keberadaan 

kelelawar di alam juga menjalankan fungsi ekologis yang sangat penting bagi kehidupan 

manusia. Kelelawar adalah salah satu satwa liar penyedia jasa lingkungan. Kelompok 

kelelawar pemakan buah (Megachiroptera) adalah polinator bagi banyak tumbuhan berbuah 

dan sebagai agen pemencar biji. Di samping itu, kelelawar pemakan serangga 

(Microchiroptera) juga memiliki peran tidak kalah penting yaitu sebagai pengendali populasi 

serangga hama pertanian dan vektor penyakit seperti nyamuk (Kurniawan & Rahmadi, 2019). 

 

Terdapat lebih dari 1.300 spesies kelelawar yang ada di dunia. Dari jumlah tersebut, sedikitnya 

238 spesies ada di Indonesia dengan beberapa spesies masuk ke dalam kategori terancam punah 

dan dilindungi (Maryanto et al., 2019). Adanya pemberitaan yang menginformasikan bahwa 

Covid-19 berasal dari kelelawar sedikit banyak telah memunculkan stigma negatif di kalangan 

masyarakat mengenai kelelawar sehingga mengancam kelestarian satwa liar tersebut. Selain 

itu, terdapat juga kebijakan kontroversial yang muncul seperti arahan untuk memusnahkan 

kelelawar sebagai salah satu langkah memutus rantai penularan Covid-19. Padahal, penularan 

Covid-19 saat ini didominasi dari satu manusia ke manusia lainnya dan belum terdapat 

informasi ilmiah yang jelas apakah kelelawar dapat menularkan Covid-19 secara langsung ke 

manusia. Mempertimbangkan peran penting kelelawar, pemusnahan kelelawar justru 

berpotensi menimbulkan permasalahan yang lebih kompleks di masa mendatang.  

 

Sumber asal mula dan pola transmisi Covid-19 penting untuk dijabarkan dalam rangka 

mengembangkan strategi pencegahan yang tepat untuk menghindari infeksi. Artikel ini 

membahas mengenai karakteristik SARS-CoV-2 penyebab Covid-19, jenis kelelawar yang 

diduga sebagai reservoir alami SARS-CoV-2, pola transmisi SARS-CoV-2, dan upaya 

pencegahan infeksi virus zoonosis dengan reservoir alami kelelawar.  

  

2. Metodologi 

 

Penelitian ini menggunakan metode observasional deskriptif dengan melakukan studi literatur 

yang memuat data-data ilmiah terkait SARS-CoV-2, Covid-19 dan keterkaitannya dengan 

kelelawar (Chiroptera). 

 



3.  Hasil dan Pembahasan 
 

3.1. Karakteristik SARS-CoV-2 
 

International Committee on Taxonomy Viruses (ICTV) memberi nama virus penyebab 

penyakit Covid-19 sebagai SARS-CoV-2. SARS-CoV-2 merupakan satu kelompok yang sama 

dengan virus penyebab SARS dan MERS yaitu Famili Coronavirus (CoVs). Anggota famili ini 

dapat menyebabkan penyakit sistem pernafasan. Seperti halnya SARS dan MERS, SARS-

CoV-2 juga diyakini bersifat zoonosis atau berasal dari hewan (D. Wu et al., 2020). 

 

Secara umum, virus dapat dibedakan menjadi virus DNA dan virus RNA. CoVs merupakan 

virus RNA yang memiliki strain tunggal positif, memiliki kapsul dan tidak bersegmen. CoVs 

termasuk Ordo Nidovirales dan Famili Coronaviridae. Coronaviridae dibagi dua subfamili 

yaitu Coronavirinae dan Torovirinae yang dibedakan berdasarkan serotipe dan karakteristik 

genom. Terdapat empat genus dalam Famili Coronaviridae yaitu alfaCoV, betaCoV, deltaCoV 

dan gammaCoV (Fehr & Perlman, 2015; Wang et al., 2020). 

 

SARS-CoV-2 seperti anggota CoVs lainnya memiliki karakteristik yaitu berkapsul, berbentuk 

bulat atau elips, sering pleomorfik dengan diameter sekitar 50-200 nm. Panjang genom CoVs 

sekitar 27-32 kb yang mengkode protein penyusun tubuh virus. Protein struktural dikode oleh 

empat gen struktural, yaitu spike (S), envelope (E), membran (M) dan nukleokapsid (N). Orf1ab 

adalah gen terbesar dalam SARS-CoV-2 yang mengkode protein pp1ab dan 15 nsps. Dua per 

tiga pertama dari genom virus ini adalah terdiri dari daerah 1a dan 1b yang mengkode 

poliprotein untuk replikasi dan transkripsi. Ciri khas dari CoVs yaitu memiliki protein 

berbentuk seperti paku (spike) di permukaan tubuh virus. Protein spike merupakan salah satu 

antigen utama virus yang berperan dalam proses penempelan dan masuknya virus ke dalam sel 

inang (Fehr & Perlman, 2015; Wang et al., 2020). 

 

 
Gambar 1. Organisasi genom pada beberapa BetaCoVs (Shereen et al., 2020). 

 

Virus Corona pada manusia umumnya menyebabkan penyakit infeksi saluran pernapasan, baik 

penyakit yang ringan seperti flu sampai penyakit saluran pernapasan yang bersifat akut. CoVs 

yang menyerang manusia hanya berasal dari genus alfa dan beta dimana genus beta diketahui 

memiliki dampak yang lebih berbahaya. Sementara itu, dua genus lainnya yaitu genus delta 

dan gamma menyerang hewan. Beberapa jenis CoVs yang telah diketahui dapat menginfeksi 

manusia yaitu HCoV-229E (alfaCoV), HCoV-NL63 (alfaCoV), HCoV-OC43 (betaCoV), 

HCoV-HKU1 (betaCoV), MERS-CoV (betaCoV) yang menyebabkan penyakit Middle East 



Respiratory Syndrome dan SARS-CoV (betaCoV) penyebab sindrom pernapasan akut berat 

atau Severe Acute Respiratory Syndrom (Wassenaar & Zou, 2020; Zaki, 2012). 

 

SARS-CoV-2 dianggap sebagai kerabat dekat dari SARS-CoV dan MERS-CoV. Ketiganya 

menyebabkan penyakit pernapasan yang ditandai dengan adanya gejala umum seperti flu, 

demam, batuk dan sesak napas serta memiliki kemungkinan penularan dari hewan ke manusia 

(Chan et al., 2020; D. Wu et al., 2020). Dalam sejarah kemunculannya, SARS-CoV dan MERS-

CoV menjadi kasus virus patogen berskala besar. SARS-CoV mengalami outbreak pada tahun 

2002-2003 dan menginfeksi sedikitnya 8000 orang dengan tingkat kematian 10%, sedangkan 

MERS-CoV pada tahun 2012 menginfeksi sedikitnya 2249 orang dengan tingkat kematian 

35.5% (Drosten et al., 2003; Zaki et al., 2012). Dibandingkan dengan 2 penyakit sebelumnya, 

Covid-19 yang saat ini sedang mewabah memiliki  tingkat infeksi yang jauh lebih tinggi. 

Berdasarkan data WHO hingga tanggal 16 April 2020, SARS-CoV-2 telah menginfeksi 

sedikitnya 1.991.562 orang dengan tingkat kematian lebih dari 15%. Ini menunjukkan bahwa 

kemampuan transmisi SARS-CoV-2 lebih tinggi dari SARS-CoV dan MERS-CoV.  

 

Hasil penelitian terbaru memperlihatkan adanya variasi atau perubahan penting dalam genom 

SARS-CoV-2 dibandingkan dengan SARS-CoV yaitu tidak adanya protein 8a dan 3b serta 

terjadinya fluktuasi jumlah asam amino pada daerah protein 8. Selain itu, spike glikoprotein 

dari SARS-CoV-2 juga telah mengalami rekombinasi homolog. Data menunjukkan adanya 

insersi asam amino pada daerah cleavage site dari gen protein spike. Mutasi single N501T pada 

protein spike SARS-CoV-2 diduga meningkatkan afinitas pengikatan virus ini ke reseptor yang 

ada di sel manusia (Shereen et al., 2020; J. T. Wu et al., 2020). 

 

3.2. Kelelawar sebagai reservoir alami SARS-CoV-2 
 

Kelelawar adalah satwa liar yang dikenal menjadi reservoir alami bagi banyak jenis virus yang 

berpotensi menyebabkan penyakit zoonosis (Calisher et al., 2006). Beberapa virus diketahui 

menjadi penyebab penyakit berbahaya bagi manusia sebagai contoh Rabies (RABV), Hendra 

(HeV), Nipah (NiV), Ebola (EBOV), dan Marburg (MARV) (Hayman et al., 2013). Selain itu, 

Coronavirus (CoVs) yang menyebabkan penyakit SARS dan MERS juga telah diidentifikasi 

berasal dari satwa liar ini. Lalu bagaimana dengan SARS-CoV-2 yang juga merupakan anggota 

dari CoVs?. 

 

Virus Corona sangat umum dijumpai di kelelawar (Valitutto et al., 2020). Dari empat genus 

yang ada, di kelelawar hanya ditemukan kelompok alfaCoVs dan betaCoVs. SARS-CoV-2 

yang menyebabkan pandemi Covid-19 adalah anggota betaCoVs yang termasuk dalam 

Subgenera Sarbecovirus (Wong et al., 2019). Secara genetik, virus ini memiliki kemiripan 

genom lebih dari 80% dengan SARS-CoV penyebab penyakit SARS (Zhou et al., 2020).  

 

Beberapa penelitian menunjukkan bahwa SARS-CoV diduga berasal dari kelelawar Genus 

Rhinolophus. Hal ini didasarkan pada tingginya kemiripan genetik antara SARS-CoV dengan 

CoVs yang diisolasi dari beberapa spesies anggota Genus Rhinolophus termasuk di antaranya 

R. pearsoni, R. macrotis, R. pussilus, R. ferrumequinum, dan R. Sinicus. Selain itu, beberapa 

spesies kelelawar Rhinolophus juga memiliki antibodi anti-SARS-CoV sehingga diperkirakan 

bahwa kelelawar tersebut adalah reservoir alami SARS-CoV (Wang et al., 2006). Oleh karena 

itu, muncul dugaan bahwa SARS-CoV-2 yang merupakan kerabat dekat SARS-CoV juga 

berasal dari kelompok kelelawar yang sama.  

 



 
Gambar 2. Kekerabatan SARS-CoV-2 dengan CoVs pada kelelawar (Zhou et al., 2020) 

   

Zhou et al. (2020) untuk membuktikan dugaan tersebut di atas, melakukan sekuensing terhadap 

genom SARS-CoV-2 dan membandingkannya dengan beberapa genom SARS related-

Coronavirus (SARSr-CoV) yang diisolasi dari kelelawar. Berdasarkan analisis filogenetika 

(Gambar 2), SARS-CoV-2 (dalam gambar dituliskan sebagai 2019-nCoV BetaCoV) yang 

diisolasi dari pasien di Wuhan menunjukkan kemiripan genom yang sangat tinggi dengan Bat 

CoV RaTG13 yaitu 96.2%. Sampel Bat CoV RaTG13 tersebut diisolasi dari kelelawar jenis 

Rhinolophus affinis yang diperoleh dari Provinsi Yunnan, China. Hasil ini menjadi bukti kuat 

bahwa SARS-CoV-2 berasal dari kelelawar. 

 

 3.3. Pola transmisi SARS-CoV-2 
 

Meskipun diyakini berasal dari kelelawar, akan tetapi mekanisme transmisi SARS-CoV-2 

dipercaya tidak dapat terjadi secara langsung. Maknanya, kemungkinan terjadinya infeksi 

langsung dari kelelawar ke manusia sangat kecil. Hal ini didasarkan bukti bahwa terdapat 

perbedaan struktur pada receptor binding domain (RBD) antara SARS-CoV-2 dengan CoVs 

pada kelelawar yang membuat CoVs pada kelelawar tidak dapat mengikat Angiotensin-

converting enzyme 2 (ACE-2) yang menjadi reseptor spesifik SARS-CoV-2 secara efisien 

(Andersen et al., 2020). 

 

Pola transmisi beberapa CoVs patogen sebelumnya yang berasal dari kelelawar memang tidak 

terjadi antara kelelawar dan manusia secara langsung. Terdapat inang antara (intermediet 

reservoir) yang menjadi penghubung penularan virus dari kelelawar ke manusia. SARS-CoV 

penyebab penyakit SARS diduga ditularkan dari kelelawar ke manusia melalui perantara luwak 

sawit (Paguma larvata), sedangkan MERS-CoV ditularkan melalui perantara unta (Allocati et 

al., 2016). SARS-CoV-2 pun juga diduga demikian.  

 



Andersen et al. (2020) mencoba menyelidiki dugaan adanya inang antara SARS-CoV-2. 

Berdasarkan hasil penelitiannya, kuat dugaan bahwa inang antara tersebut adalah trenggiling 

(Manis javanica), salah satu satwa liar dilindungi yang tergolong critically endangered 

berdasarkan kategori IUCN. Beberapa trenggiling memiliki CoVs yang identik dengan SARS-

CoV-2 antara 85.5%-92.4% (Lam et al., 2020). Alasan mengapa trenggiling diduga sebagai 

inang antara SARS-CoV-2 adalah karena CoVs pada trenggiling memiliki kemiripan RBD 

dengan SARS-CoV-2 (Gambar 3).  

 

 
Gambar 3. Kemiripan Receptor Binding Domain (RBD) SARS-CoV-2 dengan CoVs pada Trenggiling, SARS-

CoV dan beberapa SARSr-CoV pada kelelawar (Andersen et al., 2020). 

 

Salah satu hipotesis yang dapat menjelaskan terjadinya perubahan struktur RBD CoVs pada 

satwa liar sehingga dapat menginfeksi manusia adalah karena proses mutasi, insersi dan delesi 

yang diikuti dengan seleksi alam (Andersen et al., 2020). Beberapa ahli juga menyebutkan 

bahwa perubahan tersebut terjadi karena proses rekombinasi homolog dari beberapa Beta-

CoVs (Gralinski & Menachery, 2020). Kesesuaian RBD dengan reseptor dan adanya kontak 

dengan satwa liar membuat potensi penularan CoVs ke manusia meningkat. Hal inilah yang 

diduga menjadi kejadian pertama infeksi SARS-CoV-2 ke manusia di pasar satwa di Wuhan. 

 

Selain kejadian pertama infeksi dari satwa, transmisi SARS-CoV-2 semua terjadi antara 

manusia ke manusia. Penularan terjadi melalui droplet atau cairan yang mengandung virus 

yang keluar melalui batuk atau bersin. Cairan tersebut kemudian menempel di bagian mulut 

atau hidung seseorang dan terhirup saat mengambil napas (D. Wu et al., 2020). Virus yang 

masuk ke tubuh akan berikatan dengan enzim ACE-2 yang merupakan reseptor SARS-CoV-2 

dalam menginfeksi sel. Jumlah ACE-2 akan lebih banyak pada orang yang berusia di atas 40-

50 tahun sehingga kisaran usia tersebut memiliki risiko tinggi terinfeksi. Konsentrasi tertinggi 

ACE-2 terdapat di kapiler paru sehingga organ ini menjadi target utama infeksi SARS-CoV-2. 

Selain paru, ACE-2 juga terdapat di tubulus proksimal ginjal, saluran gastrointestinal, jantung 

dan otak (Balasuriya & Rupasinghe, 2011; Guo et al., 2020).  

 

RBD SARS-CoV-2 apabila dibandingkan dengan RBD SARS-CoV memiliki kesamaan   

sekuen asam amino dan protein spike mereka benar-benar homolog yaitu sebesar 76,5% (Xu 

et al., 2020). Hal ini berarti bahwa kedua CoVs ini memiliki cara yang sama untuk menginfeksi 

sel inangnya. Akan tetapi, SARS-CoV-2 diduga dapat mengenali reseptor ACE-2 manusia 

secara lebih efisien daripada SARS-CoV. Faktor ini menyebabkan lebih tingginya kemampuan 

SARS-CoV-2 untuk menular dari manusia ke manusia (Shereen et al., 2020). Hal ini dibuktikan 



dengan sangat mudahnya Covid-19 menular dan menyebar ke seluruh dunia hingga 

menyebabkan pandemi yang jauh lebih parah dibandingkan SARS-CoV.  

 

3.4. Upaya pencegahan infeksi virus zoonosis oleh kelelawar 
 

Berdasarkan pola transmisi SARS-CoV-2, maka upaya pemutusan rantai penularan Covid-19 

dengan cara pembasmian terhadap kelelawar sangat tidak tepat. Pencegahan dengan cara 

membunuh satwa liar lainnya yang diduga menjadi inang antara juga tidak tepat. Pembasmian 

satwa liar justru memperbesar kontak manusia dengan satwa liar sehingga berpotensi 

memunculkan penularan penyakit zoonosis baru. Selain itu, hilangnya satwa liar juga akan 

menjadi kerugian besar bagi kehidupan manusia. Satwa liar menjalankan fungsi ekologi yang 

penting di alam dan banyak dari mereka berperan sebagai penyedia jasa lingkungan yang 

apabila dinilai secara ekonomi valuasinya sangat tinggi (Cahyadi & Arifin, 2019; Paujiah et 

al., 2019; Widiana et al., 2018). Terlepas dari keuntungan yang dapat diperoleh, satwa liar 

merupakan bagian dari keanekaragaman hayati ciptaan Tuhan yang sudah seharusnya kita jaga. 

 

Munculnya penyakit zoonosis yang melibatkan satwa liar sebagai reservoir alaminya 

merupakan akibat dari perilaku manusia. Perusakan habitat dan perburuan satwa liar baik untuk 

dijadikan binatang peliharaan atau dikonsumsi telah meningkatkan kontak manusia dengan 

satwa liar dan secara tidak langsung mendekatkan virus zoonosis ke manusia. Pada kasus 

transmisi virus zoonosis dengan kelelawar sebagai reservoir alaminya, penularan dapat terjadi 

baik secara langsung maupun melalui inang antara. Marburg, Rabies dan beberapa anggota 

Lyssavirus dapat ditularkan secara langsung dari kelelawar ke manusia, sedangkan Ebola, 

SARS, MERS, Nipah, Hendra, dan Covid-19 ditularkan melalui inang antara. Inang antara 

tidak selalu berupa satwa liar, melainkan dapat berupa hewan ternak atau peliharaan seperti 

babi (Nipah), kuda (Hendra), dan unta (MERS) (Allocati et al., 2016).  

 

Upaya paling tepat untuk mencegah terjadinya infeksi virus oleh kelelawar adalah dengan cara 

meminimalisir kontak manusia dan hewan peliharaan dengan kelelawar dan satwa liar lainnya. 

Hal ini dapat dilakukan dengan banyak cara, diantaranya adalah dengan tidak menangkap 

kelelawar dan satwa liar lainnya baik untuk dikonsumsi maupun untuk kepentingan lain, tidak 

mengkonsumsi dan memberi makan hewan peliharaan dengan sisa buah yang telah sebelumnya 

dimakan kelelawar, dan menjaga habitat alami kelelawar agar tidak berpindah tempat tinggal 

di lokasi yang dekat dengan manusia (Han et al., 2015).       

 

Dalam kasus pandemi Covid-19, upaya paling tepat untuk memutus rantai penularan adalah 

dengan mencegah transmisi dari manusia ke manusia dan tidak ada hubungannya dengan 

kelelawar. Salah satu kunci utamanya adalah dengan pemberlakuan physical distancing untuk 

membatasi kontak antar manusia selama masa pandemi, menutup daerah yang diduga menjadi 

episentral wabah, deteksi dini dan isolasi orang terinfeksi dengan cepat, dan penggunaan alat 

pelindung diri yang memenuhi standar di tempat kerja yang berisiko terkena wabah. Selain itu, 

pencegahan secara mandiri juga dapat dilakukan dengan menerapkan pola hidup bersih dan 

sehat, meningkatkan imun tubuh, dan meminimalisir kontak dengan orang lain.   

 

3. Simpulan 
 

SARS-CoV-2 termasuk Genus Betacoronavirus (Beta-CoV) dalam Famili Coronaviridae yang 

dikenal sebagai penyebab beberapa penyakit zoonosis mematikan. Genom SARS-CoV-2 

memiliki kesamaan dengan Beta-CoV yang ditemukan pada kelelawar Rhinolophus affinis 

dengan kemiripan 96.2%. SARS-CoV-2 menggunakan reseptor ACE-2 untuk menginfeksi sel 



inangnya dan memiliki afinitas terhadap ACE-2 lebih tinggi dibandingkan SARS-CoV. 

Kelelawar tidak menularkan SARS-CoV-2 langsung ke manusia tetapi melalui inang antara 

yang diduga adalah trenggiling. Mayoritas transmisi SARS-CoV-2 terjadi dari manusia ke 

manusia melalui droplet yang mengandung virus. Pemusnahan kelelawar bukan langkah tepat 

dalam memutus rantai penularan Covid-19 dan justru berpotensi menimbulkan permasalahan 

baru yang lebih kompleks. Langkah yang dapat dilakukan untuk mencegah munculnya infeksi 

virus zoonosis oleh kelelawar adalah menghindari kontak langsung dengan kelelawar, tidak 

mengkonsumsi kelelawar dan sisa makanan kelelawar, dan menjaga habitat kelelawar.  
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