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BAB 5 

KESIMPULAN DAN SARAN 

 
5.1. Kesimpulan 

Berdasarkan hasil penelitian ini dapat disimpulkan bahwa: 

Residu asam amino yang memiliki nilai RMSF paling tinggi yaitu 

P117, artinya residu tersebut memiliki fleksibilitas yang tinggi. Hal tersebut 

sesuai dengan grafik pada gambar 4. 2 dan struktur pada gambar 4. 3. Struktur 

P117 terletak pada bagian 13. Perubahan posisi atau daerah fleksibilitas 

dalam struktur terjadi pada bagian 13 dan 14. Hal ini mengkonfirmasi bahwa 

perubahan posisi atau daerah fleksibilitasnya terjadi bukan pada bagian sisi 

pengikatnya karena sisi pengikatnya relatif mempertahankan konformasinya. 

Oleh karena itu, hal ini tidak mempengaruhi sisi pengikatannya.  

Di lain pihak, ligan ((s)-3-(3,4,5-trimetoksifenol)propil-1-ben-

zilsulfonil)-piperidin-2-karboksilat) tidak lagi berada pada lubang pengikatan 

meskipun tetap berinteraksi dengan Mip, tetapi ligan berpindah ke sisi heliks 

dan berinteraksi dengan residu F77, Q81, V82, I83, P84, A108, Y109, G110, 

P111, V114, G115 dan tidak lagi berinteraksi dengan residu pada sisi 

lembaran beta ( Y55, F65, D66, F126 ).  
 

5.2. Saran 

Berdasarkan hasil yang diperoleh naka disarankan: 

1. Menganalisis Afinitas antara protein Mip dengan ligan turunan 

asam pipekolat ((S)-3-(3,4,5-trimetoksifenol)propil1-(benzilsul-

fonil)piperidin-2-karboksilat).  
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