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Alopesia androgenik adalah suatu kondisi yang ditentukan secara genetik. Kebotakan pada laki-laki ditentukan oleh hormon androgen, sedangkan pada wanita, alopesia androgenik diduga dipengaruhi oleh genetik.(1,2) Kebotakan atau alopecia secara klinis tidak menimbulkan dampak, namun secara estetik pada sebagian orang dapat menyebabkan rasa tidak percaya diri, stres dan gangguan dalam kehidupan sosial. Adapun banyak obat yang dapat digunakan namun obat-obatan ini memiliki beberapa efek samping yang tidak diinginkan, misalnya, impotensi (disfungsi ereksi), ejakulasi abnormal, penurunan volume ejakulasi, ginekomastia, nyeri testis, penurunan pertumbuhan otot, dan miopati parah.(3,4) Sejalan dengan hal tersebut, konsep hidup back to nature mulai diminati dan didukung pula dengan melimpahnya kekayaan alam di Indonesia. Pemanfaatan alam sebagai penumbuh rambut telah banyak digunakan dan beberapa ekstrak herbal yang ditemukan efektif dalam alopecia androgenetik seperti Abrus precatorius dipuji sebagai promotor pertumbuhan rambut dan pada penelitian sebelumnya terbukti efektif sebagai penumbuh rambut dan banyak digunakan dalam formulasi penumbuh rambut.

METODE PENELITIAN 
Metode penelitian yang digunakan yaitu berbasis in silico dengan molecular docking Molegro Virtual Docker

BAHAN DAN METODE
Perangkat Keras dan Perangkat Lunak
Perangkat yang digunakan  LAPTOP-5P75987E, dengan prosesor Intel(R) Core(TM) i7-1165G7 @ 2.80GHz   2.80 GHz, RAM 16GB, dengan system operasi Windows 64-bit. Program yang digunakan adalah Chemdraw PerkinElmer, makro molekul yang digunakan adalah reseptor androgen (PDB ID : 2AMA) dan  Molegro Virtual Docker. Basis data menggunakan PubChem, Uniprot, Bank Data Protein. Web service menggunakan SwissTarget, PharmMapper, Protox.
Protein yang diambil adalah 2AMA karena memiliki resolusi 1,9Å
Molecular Docking
Preparasi Struktur Ligan
Struktur ligan native disiapkan menggunakan program Chemdraw PerkinElmer, kemudian energinya diminimalisasi. Nilai minimalisasi MMFF94 Minimization Iteration, dengan Final Energy: 112.533 kcal/mol.
Persiapan Struktur Protein Target
Struktur komplek protein didapatkan melalui website https://www.rcsb.org/. preparasi ligan dilakukan dengan menghilangkan kofaktor dan air dan ligan yang tidak diperlukan dengan menggunakan program.
Metode Validasi 
Hhhh
Docking
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