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KATA PENGANTAR  

Puji dan syukur kami panjatkan ke hadirat Allah SWT karena hanya dengan kasih sayang dan 

rahmat-Nya, maka Buku Analisis Molekuler dan Bioinformatika ini dapat diselesaikan dengan baik.  

Buku ini disusun bagi kalangan pengguna laboratorium atau praktisi, serta mahasiswa dengan tujuan 

untuk meningkatkan pemahaman dan skill/keterampilan dalam mengolah data molekuler dari hasil 

data primer laboratorium maupun data sekunder.  Kombinasi kemajuan bioteknologi dan teknologi 

informasi yaitu Bioinformatika merupakan penggunaan IT untuk menyelesaikan permasalahan yang 

berhubungan dengan Biologi Molekuler, yang dilatarbelakangi oleh ledakan data observasi biologi 

sebagai hasil yang dicapai dari kemajuan bioteknologi. Eksperimen biologi molekular telah 

mengumpulkan banyak sekali data ekspresi genetika. Data dalam jumlah banyak tersebut, perlu 

diolah menjadi informasi yang berguna. Perkembangan Biologi Molekular yang sangat pesat tersebut, 

maka data hasil eksperimen laboratorium/basah semakin lama menjadi berlimpah. Buku ini 

diharapkan dapat memberikan tambahan pengetahuan cara mengakses dan pemanfaatan sistem 

bioinformatika melalui metode analisis data molekuler dengan software terkini, serta 

pengorganisasian data agar hasil analisis yang diperoleh semakin akurat.  

SEAMEO BIOTROP memiliki laboratorium bioteknologi yang bergerak di bidang molekuler, 

salah satu output nya adalah data-data molekuler. Bioinformatika dapat digunakan dalam manajemen 

informasi di bidang penyimpanan data in silico dari eksperimen biologi molekuler. Pemahaman 

dalam bidang bioinformatika sangatlah penting untuk meningkatkan kemampuan komputasi dan 

analisis data melalui pengadaan sumber daya komputasi dan penggunaan klaster informatika publik. 

 Masukan yang membangun sangatlah penulis harapkan untuk perbaikan Buku Analisis 

Molekuler dan Bionformatika ini di masa mendatang.  Akhir kata, penulis berharap semoga isi buku 

ini dapat bermanfaat bagi para pembacanya. 

 

Bogor,  September 2024 

 

 

Penulis 
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SAMBUTAN DIREKTUR SEAMEO BIOTROP  

SEAMEO BIOTROP (Southeast Asian Regional Centre for Tropical Biology) adalah lembaga 

regional yang bergerak dalam bidang biologi tropika. Mandat SEAMEO BIOTROP adalah penelitian, 

pelatihan dan diseminasi hasil penelitian biologi tropika.  SEAMEO BIOTROP aktif dalam 

penyebaran informasi untuk peningkatan pengetahuan dan kompetensi dan berperan penting dalam 

program-program strategis yang memiliki pengaruh terhadap kemajuan pendidikan nasional dan 

regional ke depan.  Sebagai lembaga yang telah berkiprah dalam hal menjembatani transfer ilmu dan 

teknologi bagi masyarakat umum, sekolah-sekolah, maupun universitas.  SEAMEO BIOTROP yang 

telah membuktikan komitmennya dalam meningkatkan kompetensi bagi komunitas di tingkat 

nasional dan Asia Tenggara.  Salah satunya penyebaran hasil-hasil dan penerapan teknik biologi 

molekuler di Laboratorium Bioteknologi melalui penerbitan buku Analisis Molekuler dan 

Bioinformatika. Buku ini terbit berdasarkan dengan kebutuhan bioteknologi modern yang dirasakan 

semakin penting akhir-akhir ini seiring dengan semakin berkembangnya program Bioinformatika.  

 Buku Analisis Molekuler dan Bioinformatika ini merupakan penerapan teknologi informasi 

pada bidang biologi dengan mengorganisasikan dan menganalisis data-data genetik dari database 

DNA, RNA dan protein menjadi sebuah informasi biologi yang bermakna. 

Dalam rangka mendukung kebijakan Kementerian Pendidikan, Kebudayaan, Riset dan 

Teknologi Republik Indonesia terkait kebijakan Merdeka Belajar dan Kampus Merdeka, SEAMEO 

BIOTROP menerbitkan Buku Analisis Molekuler dan Bioinformatika ini.  Saya mengucapkan terima 

kasih kepada penulis yang telah meluangkan waktu, tenaga, dan pemikirannya untuk menulis Buku 

Analisis Molekuler dan Bioinformatika ini. Buku ini diharapkan dapat memberi manfaat, membuka 

wawasan dan meningkatkan kompetensi bagi para pembacanya.  

 

Terimakasih. 

 

 

Bogor, September 2024 

Direktur SEAMEO BIOTROP 

 

 

Dr. Zulhamsyah Imran 
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TESTIMONI PEMBACA  

 

Nama : Dr Deden D Matra, SP, MAgr 

Instansi : Departemen Agronomi dan Holtikultura, Fakultas Pertanian. IPB 

University 

Buku Analisis Molekuler dan Bioinformatika ini sudah sangat lengkap 

menyampaikan dasar-dasar molekuler dan aplikasinya khususnya dalam 

penggunaan komputasi dalam biologi molekuler terkini yaitu pemanfaatan 

Next-Generation-Sequencing. Semoga buku ini dapat mengantarkan 

calon-calon ahli biologi molekuler dan bioinformatika menjadi ilmuan hebat. 

 

Nama  :   Dr Fitri Indriani, SHut. 

Instansi : Badan Riset dan Inovasi Nasional. 

Buku ini dapat dijadikan sebagai panduan untuk analisis molekuler DNA 

dan RNA sequencing. Langkah-langkah pengolahan data-data molekuler 

disajikan dengan menggunakan software terkini yang dapat dengan 

mudah diikuti oleh pembaca. Buku ini akan sangat berguna bagi 

mahasiswa, peneliti maupun praktisi yang bekerja dibidang biologi molekuler.  

 

Nama     : Dr. (cand.) Aditya Nugroho. 

Instansi :  Mahasiswa Doktoral Prodi Silvikultur Tropika - IPB 

University. 

Buku ini begitu lengkap dan mendetail, menjabarkan tahap-tahap 

penggunaan software dengan runut. Buku ini sangat membantu untuk 

pemula yang sedang belajar molekuler dan bioinformatik. 

 

 

 
 

  



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

vi  SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology 
 

 

DAFTAR ISTILAH  
 

A 

Accession adalah nomor pengidentifikasi unik di Database GenBank. 

Adenin (A) adalah salah satu dari dua basa N purina yang digunakan dalam membentuk nukleotida 

dari asam nukleat DNA dan RNA. Pada DNA, adenin berikatan dengan timin melalui dua 

ikatan hidrogen untuk membantu menstabilkan struktur asam nukleat. 

Alignment adalah suatu metode atau cara untuk mensejajarkan. 

Amino acid sequence adalah urutan asam amino yang muncul sebagai heliks (huruf besar) atau 

lembaran (huruf kecil) yang diidentifikasi, di mana lebar setiap segmen adalah representasi 

kasar dari jumlah asam amino di setiap segmen. 

Amplicon length adalah panjang produk PCR. Panjang yang ideal berkisar antara 100-500 pasang    

basa. 

Annotation adalah proses untuk mendapatkan informasi terkait identitas biologis suatu gen.  

Asam nukleat adalah biomolekul berukuran besar sebagai informasi genetik yang dapat diwariskan 

dari satu generasi ke generasi berikutnya. 

Assembly adalah proses untuk menyatukan sekuens pendek yang dihasilkan menjadi sekuens 

transkriptom-transkriptom yang utuh. 

Avoid Cross Homology  dilakukan untuk meghindari cross homology dengan cara menganalisis 

homologi primer dengan DNA genome melalui BLAST-NCBI. Cross homology yaitu kejadian 

primer menempel pada daerah di luar gen target. 

 

B 

Base pair (bp) adalah satuan panjang utas DNA yang berupa satu nukleotida. 

Biologi molekuler adalah cabang ilmu pengetahuan yang mempelajari hubungan antara struktur dan 

fungsi molekul-molekul hayati, serta kontribusi hubungan tersebut terhadap pelaksanaan dan 

pengendalian berbagai proses biokimia. 

Bioteknologi adalah cabang ilmu biologi yang mempelajari pemanfaatan makhluk hidup (bakteri, 

fungi, virus, dan lain-lain) maupun produk dari makhluk hidup dalam proses produksi untuk 

menghasilkan barang dan jasa yang dapat digunakan oleh manusia. 

Bioinformatika adalah ilmu yang mempelajari penerapan teknik komputasional untuk mengelola dan 

menganalisis informasi biologis. 

Bit score adalah skor yang mengukur kesamaan sekuens terlepas dari panjang sekuens dan ukuran 

query pada database. 

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) adalah program yang digunakan untuk analisis 

pensejajaran atau suatu program untuk pencarian kemiripan sekuens (sequence similarity) dan 

merupakan alat dalam identifikasi gen dan karakter genetik. BLAST juga dapat digunakan 

untuk melakukan pencarian sekuens melalui perbandingan dengan database DNA dalam 

waktu singkat. 

Bootstrap adalah metode untuk menguji seberapa baik model dengan cara resample kolom pada 

sekuens-sekuens yang disejajarkan untuk membentuk pensejajaran baru. 

 

 

  



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology  vii 
    

 

C 

Coverage adalah jumlah rata-rata sekuens yang meng-cover area/tumpang tindih tertentu pada genom 

target. 

Conserved domain (CD) adalah unit yang berulang-ulang sebagai akibat evolusi molekuler yang 

dapat dilihat dari analisis sekuens (protein atau nukleotida) maupun struktur (protein); 

mengandung pola atau motif yang dapat terdeteksi ketika dilakukan sekuensing (nukleotida 

atau protein). 

CAP3 adalah perangkat lunak yang digunakan untuk meng-assemble contig. 

CDHIT adalah perangkat lunak yang mengklasterisasi dan membandingkan sekuens protein atau 

nukleotida. 

Coding sequence (daerah pengkodean gen) adalah bagian dari DNA atau RNA gen yang mengkode 

protein yang mempelajari panjang, komposisi, regulasi, penyambungan, struktur, dan fungsi 

daerah pengkode dibandingkan dengan daerah non-pengkode pada spesies dan periode waktu 

yang berbeda dapat memberikan sejumlah besar informasi penting mengenai organisasi gen 

dan evolusi prokariota dan eukariota. 

Contig adalah DNA/RNA yang saling overlap (tumpang tindih) yang akan disusun menjadi satu full 

length genome/transkriptom. 

Corset adalah perangkat lunak untuk mengklasterisasi transkrip yang sudah di-assembly secara de 

novo serta menghitung reads yang overlap. 

Cross Dimer adalah primer yang berikatan dengan primer pasangannya (reverse dan forward). 

 

D 

Database adalah data sekuens DNA atau protein yang didapatkan melalui percobaan laboratorium 

yang biasanya disimpan di dalam file komputer.  Setiap file dari suatu sekuens berisi infomasi 

mengenai asal organisme, nama sekuens dan juga nomor akses yang digunakan untuk 

mengidentifikasi sekuens tersebut. 

Database nukleotida adalah suatu koleksi sekuens dari beberapa sumber, termasuk di antaranya 

GenBank, Reference Sequence (RefSeq), Third Party Annotation (TPA) dan Protein Data 

Bank (PDB). 

Data biner adalah sistem bilangan biner atau sistem bilangan basis dua yang merupakan suatu sistem 

penulisan angka dengan menggunakan dua simbol, yaitu 0 dan 1. 

Data genotipe terdapat dalam bentuk data genetik seperti DNA atau RNA. 

De novo sequencing adalah sequencing transkrip dari spesies yang belum memiliki reference.  

Differential expression analysis, yaitu analisis perbedaan ekspresi yang dihasilkan dari individu yang   

transkriptomnya dibandingkan. 

Differential Expression Gene (DEG) yaitu analisis untuk mengidentifikasi kandidat gen-gen yang 

diekspresikan secara signifikan pada jaringan organisme. 

DNA (Deoxyribonucleic acid) adalah sejenis biomolekul yang menyimpan dan menyandi instruksi-

instruksi genetika dari setiap organisme yang berperan penting dalam pertumbuhan, 

perkembangan, dan fungsi organisme. Molekul DNA terdiri dari dua unit biopolimer yang 

berpilin satu sama lainnya membentuk heliks ganda. 

DNA barcoding adalah suatu metode pengidentifikasian spesies dengan menggunakan urutan gen 

pendek dari genom organisme. 

DNA ladder adalah ladder yang digunakan untuk menentukan ukuran fragmen DNA dengan 

elektroforesis di laboratorium biologi molekuler. 

 

 

 



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

viii   SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology 
 

 

 

Domain adalah unit fungsional dan/atau struktural yang berbeda dari protein; unit lipat secara 

independen dari polipeptida yang membawa fungsi spesifik. 

Down-regulated adalah ekspresi gen yang lebih rendah pada sampel yang diberi perlakuan ketika 

dibandingkan dengan ekspresi gen pada sampel kontrol atau dengan perlakuan sebaliknya. 

 

 

E 

 

EdgeR adalah package pada software R yang digunakan untuk menganalisis perbedaan ekspresi gen. 

Entrez adalah sistem pencarian informasi dalam NCBI yang menyediakan akses terintegrasi untuk 

melakukan sekuensing, pemetaan (mapping), taksonomi dan data struktural. Entrez juga 

menyediakan gambaran grafis untuk mapping sekuens dan kromosom. Ciri khas dan 

keunggulan Entrez adalah kemampuan untuk pencarian informasi terkait sekuens, struktur 

dan referensi. 

E-value adalah Nilai E (nilai yang diharapkan) yang merupakan angka untuk menjelaskan berapa kali 

Anda mengharapkan kecocokan secara kebetulan dalam database sebesar itu. Semakin 

rendah nilai E, semakin signifikan kecocokannya. 

Exon adalah urutan nukleotida yang diekspresikan. Exon berada di sisi intron. Sedangkan intron 

merupakan nukleotida yang tidak dapat diekspresikan, sehingga harus dihilangkan selama 

proses ekspresi gen. 

 

 

F 

 

Filogeni adalah bidang ilmu yang menjelaskan perkembangan makhluk hidup dalam evolusi melalui 

pertimbangan morfologi dan molekuler. Filogeni merupakan gambaran klasifikasi yang 

menunjukkan hubungan kekerabatan suatu spesies dengan nenek moyang dan hubungan 

evolusioner antara organisme. 

Frekuensi alel adalah proporsi ataupun perbandingan keseluruhan copy gen yang terdiri dari suatu 

varian gen tertentu. 

Format FASTA adalah format berbasis teks untuk mewakili sekuens nukleotida atau sekuens protein, 

di mana pasangan basa atau asam amino yang diwakili menggunakan kode huruf tunggal. 

Penamaan dan penjelasan dibedakan dari sekuens yang diletakkan pada baris pertama yang 

didahului oleh simbol ñ>ò. 

F-statistik atau uji F merupakan metode pengujian statistika yang dilakukan secara serentak dengan 

dua atau lebih objek sebagai pembanding. Uji statistika F ini digunakan untuk menguji 

hipotesis. 

 

 

G 

 

GenBank adalah database sekuens genetik dalam biologi molekuler berupa koleksi sekuens DNA 

yang dapat diketahui oleh publik. 

Gen adalah bagian dari kromosom yang berfungsi sebagai unit pewarisan sifat bagi organisme hidup. 

Gen terbentuk dari sejumlah asam nukleat yang tersusun dalam makromolekul.  Bentuk fisik 

gen berupa urutan DNA yang menyandi suatu protein, polipeptida, atau seuntai RNA. 

Genetika adalah ilmu tentang pewarisan sifat. 

  



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology  ix 
    

 

Gene Ontology adalah metode pengorganisasian gen untuk mendeskripsikan fungsi gen dan produk 

dari gen tersebut. Gen diklasifikasikan ke dalam 3 domain yaitu: fungsi molekuler, proses 

biologis, dan lokasi seluler. 

Genom adalah keseluruhan informasi genetik yang dimiliki oleh suatu sel atau organisme, atau 

khususnya keseluruhan asam nukleat yang memuat informasi tersebut. Secara fisik, genom 

dapat terbagi menjadi molekul-molekul asam nukleat yang berbeda (sebagai kromosom atau 

plasmid), sementara secara fungsi, genom dapat terbagi menjadi gen-gen. 

Genomics adalah setiap usaha untuk menganalisis atau membandingkan seluruh komponen genetik 

dari satu spesies atau lebih. 

Guanin adalah satu dari dua basa N yang menyusun DNA dan RNA. 

 

 

H 

 

Hairpins adalah interaksi intramolekuler dalam primer. 

Heterozigositas adalah jumlah rata-rata individu dengan lokus polimorfik. 

Heterozigot adalah alel yang tidak sama pada satu atau lebih lokus. 

Homology alignment adalah pensejajaran sekuens yang hanya terjadi ketika dua atau lebih sekuens 

homolog atau memiliki kesamaan dengan derajat tertentu. 

Homozigot adalah salah satu keadaan genotipe di mana alel-alel identik dalam satu lokus.   

Homozigositas adalah jumlah rata-rata individu dengan lokus monomorfik. 

 

 

I  

 

Identity adalah jumlah nukleotida dalam urutan query yang identik dengan urutan subjek. 

Intron adalah setiap urutan nukleotida di dalam gen yang dibuang di dalam penjalinan RNA selama 

pematangan produk RNA akhir. 

Intra-alelik adalah interaksi alel-alel pada lokus yang sama. 

Isoform adalah dua atau lebih protein fungsional dengan fungsi yang sama, tetapi dengan susunan 

asam amino yang berbeda. 

Jarak genetik adalah perselisihan genetik antara spesies atau antara populasi dalam satu spesies 

tertentu. Jarak genetik diukur dengan berbagai parameter. Jarak genetik yang kecil 

menunjukkan hubungan genetik yang dekat. Jarak genetik yang besar menunjukkan 

hubungan genetik yang jauh. 

 

 

J 

 

Jarak genetik adalah tingkat perbedaan gen (perbedaan genomik) pada suatu populasi atau spesies 

yang diukur melalui kuantitas numerik. Hasil jarak genetik digunakan untuk mengetahui 

pohon filogenetik. Jarak genetik yang kecil menunjukkan hubungan genetik yang dekat, 

sedangkan jarak genetik yang besar menunjukkan hubungan genetik yang  jauh. 

 

 

  

https://id.wikipedia.org/wiki/Genotipe
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K  

 

KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) adalah database yang berisi data-data terkait 

high-level function dan kegunaan suatu sistem biologi seperti sel, organisme, dan ekosistem 

berdasarkan informasi molekuler, khususnya dataset besar hasil sekuensing. 

K-mer adalah motif dengan panjang k yang diamati lebih dari satu kali dalam hasil sekuens genom. 

K-mers digunakan untuk mencari dan meng-cover pengulangan dan elemen seluler, 

pemrosesan awal FASTAQ,  de novo assembly acacacacacac ("AC" dinukleotida) 

gacgacgacgacgac ("GAC" trinukleotida). 

Kodominan adalah dua alel di dalam suatu gen yang menghasilkan produk berbeda dengan alel yang 

satu tidak dipengaruhi oleh alel yang lain. 

Kodon (kode genetik) adalah deret nukleotida pada mRNA yang terdiri atas kombinasi tiga nukleotida 

berurutan yang menyandi suatu asam amino tertentu (kodon triplet).  Asam amino yang 

disandikan contohnya metionin oleh urutan nukleotida ATG (AUG pada RNA). Banyak 

asam amino yang disandikan oleh lebih dari satu jenis kodon.  Kodon berada pada molekul 

mRNA. Penerjemahan mRNA menjadi protein dilakukan pada ruas penyandi yang diapit 

oleh kodon awal (AUG) dan kodon akhir (UAA, UAG atau UGA), ruas ini disebut gen.  

Kodon pada molekul mRNA dapat menyandi asam-asam amino dengan bantuan interpretasi 

kodon oleh tRNA.  Setiap tRNA membawa satu jenis asam amino sesuai dengan tiga urutan 

nukleotida atau triplet yang disebut dengan antikodon yang berada pada simpul antikodon 

tRNA.  Antikodon mengikatkan diri secara komplementer pada kodon di mRNA, sehingga 

asam amino yang dibawa oleh tRNA sesuai dengan kodon yang ada pada mRNA. Pesan 

genetik ditransalsi kodon demi kodon dengan cara tRNA membawa asam-asam amino sesuai 

antikodon yang komplementer dengan kodon dan ribosom yang menyambungkan asam-

asam amino tersebut menjadi suatu rantai polipeptida. Ribosom menambahkan tiap asam 

amino yang dibawa oleh tRNA ke ujung rantai polipeptida yang sedang tumbuh. 

 

 

L 

 

Library adalah material genetik (DNA maupun RNA) yang diberi perlakuan pra-proses dalam proses 

sekuensing menggunakan NGS. 

Linkage adalah keterikatan suatu sifat pada sifat yang menurun akibat letak gen yang saling 

berdekatan pada kromosom homolog yang sama. Linkage disebut juga pautan atau kaitan.  

Linux adalah sebuah sistem operasi yang   berbasis Unix yang disebarluaskan ke masyarakat secara 

gratis dan berada di bawah lisensi GNU General Public License (GPL), yang berarti bahwa 

Linux didistribusikan berikut dengan source code-nya. 

Lokus adalah posisi atau letak kedudukan suatu gen pada suatu kromosom. 

 

 

M 

 

Materi genetik atau faktor hereditas adalah informasi yang dimiliki oleh setiap sel makhluk hidup 

yang dapat diwariskan kepada keturunannya.  Materi genetik terdiri dari kromosom, gen, 

DNA, dan RNA. 

Mapping adalah proses mensejajarkan hasil reads ke transkriptom reference. 

Marker dominan adalah marka yang hanya mengungkap alel dominan tunggal saja tetapi pada lokus 

yang sama. 

Marker ko-dominan adalah salah satu marka yang dapat mengidentifikasi semua alel yang ada pada 

suatu lokus tertentu.   

 

https://id.wikipedia.org/wiki/Nukleotida
https://id.wikipedia.org/wiki/MRNA
https://id.wikipedia.org/wiki/Asam_amino
https://id.wikipedia.org/wiki/MRNA
https://id.wikipedia.org/wiki/Protein
https://id.wikipedia.org/wiki/Sandi
https://id.wikipedia.org/wiki/Gen
https://id.wikipedia.org/wiki/TRNA
https://id.wikipedia.org/w/index.php?title=Antikodon&action=edit&redlink=1
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Max score adalah ukuran statistical significance dari alignment (Score tinggi menunjukkan derajat 

kesamaan yang lebih tinggi ketika membandingkan dua sekuens). 

Metagenomik adalah suatu ilmu yang mempelajari metagenom yaitu seluruh DNA dari suatu 

ekosistem secara lengkap, misalnya segenggam tanah, sepuluh mililiter air laut, atau isi perut 

manusia. 

Metabarcoding adalah barcode DNA/RNA (atau eDNA/eRNA) dengan cara yang memungkinkan 

terjadinya identifikasi simultan dari banyak taksa dalam sampel yang sama. 

Mikrosatelit atau Simple Sequence Repeat (SSR) adalah motif nukleotida berulang yang terdapat 

pada DNA dengan ukuran 6-15pasang basa. 

Missing data adalah data yang tidak tersedia pada variable yang diobservasi. 

Mispriming adalah tingginya persentase penempelan primer di tempat lain yang tidak diinginkan yang 

akan menyebabkan berkurangnya spesifisitas dari primer tersebut. 

Motif adalah pola sekuens tertentu yang tersebar pada genom atau transkriptom. 

Multiple alignment sequences adalah proses alignment yang melibatkan dua atau lebih sekuens untuk 

memprediksi kesamaan dan homologinya. 

 

 

N 

 

Next Generation Sequencing (NGS) adalah teknologi sequencing modern/terbaru yang mampu 

melakukan pembacaan jutaan sekuens basa fragmen DNA, di antaranya whole genome 

sequencing, targeted sequencing, dan de novo sequencing. RNA sequencing untuk 

menganalisis ekspresi gen dan transkriptomik serta Metagenomik.  

Nukleotida adalah senyawa organik yang terdiri dari sebuah nukleosida dan sebuah gugus fosfat yang 

berperan sebagai monomer yang menyusun polimer berupa asam nukleat, yaitu asam 

deoksiribonukleat dan asam ribonukleat, yang merupakan biomolekul penting yang 

menyusun makhluk hidup di Bumi. 

 

 

P 

 

Percent identity (identitas persen) adalah angka yang menggambarkan seberapa mirip urutan query 

dengan urutan target (berapa banyak karakter di setiap urutan yang identik). Semakin tinggi 

persen identitasnya, semakin signifikan kecocokannya. 

Phylogenetic tree (pohon filogenetik) adalah visualisasi dalam bentuk pohon filogenetik untuk 

menganalisis kekerabatan organisme. 

Primer DNA adalah sekuens DNA yang komplementer terhadap sekuens yang akan diamplifikasi, 

terutama dalam reaksi berantai polymerase/Polymerase Chain Reaction (PCR). 

Primer forward adalah primer maju. 

Primer reverse adalah primer mundur yang bekerja berlawanan arah dengan primer forward. 

Primer Melting Temperature (Tm) merupakan suhu yang diperlukan oleh separuh primer dupleks 

agar mengalami disosiasi/lepas ikatan. 

Polimorfik adalah keadaan di mana terdapat variasi alel di dalam suatu populasi. 

Polymerase adalah jenis enzim yang ditemukan di dalam sel-sel yang terlibat dalam proses 

polimerisasi polinukleotida, atau penciptaan molekul DNA atau RNA. 

Populasi adalah sekumpulan individu dengan ciri-ciri yang sama (spesies) yang hidup di tempat yang 

sama dan memiliki kemampuan bereproduksi di antara sesamanya. 

  

https://id.wikipedia.org/wiki/Individu
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Q 

 

Query sequence identity adalah jumlah karakter yang memiliki kesamaan antara dua sekuens. 

Query cover adalah angka yang menjelaskan seberapa banyak urutan query yang dicakup oleh urutan 

target. Jika urutan target dalam database mencakup seluruh urutan query, maka cover query 

adalah 100% (persentase menampilkan bagian dari urutan query yang serupa/identik dengan 

urutan subjek). 

 

 

R 

 

Read(s) adalah sekuens yang berasal dari fragmen pendek yang terbaca oleh mesin NGS yang belum 

di-assembly. 

Repeats adalah nukleotida yang berulang dalam primer. 

Runs adalah primer yang sebaiknya tidak memiliki urutan basa yang diulang secara terus menerus. 

RNA (Ribonucleic Acid) adalah makromolekul yang berfungsi sebagai penyimpan dan penyalur 

informasi genetik. 

 

S 

 

Scaffold adalah bagian dari sekuens genom yang tersusun dari contig-contig yang telah berhasil 

disekuens dan di-gap dari daerah yang belum diketahui sekuensnya. 

Score adalah angka yang digunakan untuk menilai relevansi biologis dari suatu temuan. Angka yang 

lebih tinggi sesuai dengan kemiripan yang lebih tinggi. 

Self Dimer adalah primer yang menempel dengan primer lainnya yang dalam satu reaksi PCR 

sehingga jumlah hasil amplifikasi DNA sedikit bahkan tidak ada. 

Sekuens DNA adalah sebuah seri huruf-huruf (A, C, G, T) yang mewakili  struktur primer dari 

molekul DNA atau strand nyata (informasi genetik yang terdiri dari deretan nukleotida). 

Sequence alignment adalah metode penataan dua sekuens (DNA/RNA dan asam amino) atau lebih, 

untuk menentukan kesamaan dan homologinya atau disejajarkan posisinya untuk melihat 

jarak kedekatan antar masing-masing sekuens. 

Sequence assembly adalah proses komputasi untuk menyatukan fragmen-fragmen sekuens pendek 

menjadi sekuens yang utuh. 

Sekuensing adalah teknik untuk menentukan urutan basa nukleotida dari urutan suatu DNA seperti 

adenin, timin, guanosin, dan sitosin. 

Sekuens consensus adalah sekuens hasil gabungan dari pembacaan primer forward dan reverse.  

Sitosin adalah basa nitrogen pirimidin yang terdapat pada DNA dan RNA. Sitosin berikatan dengan 

guanin. 

Start codon adalah kodon inisiasi berupa AUG pada mRNA yang berfungsi sebagai sinyal ñstartò 

pada tahap inisiasi translasi. AUG memiliki antikodon UAC yang membawa asam amino 

metionin. 

Stop codon adalah triplet basa nitrogen yang berupa UAA, UAG, dan UGA. Kodon stop berfungsi 

sebagai sinyal untuk menghentikan translasi agar tidak lagi mengkode asam amino.   

Suhu melting (Tm) atau Primer Melting Temperature (Tm) atau suhu leleh merupakan suhu yang 

diperlukan oleh primer untuk mengalami disosiasi/lepas ikatan. Suhu leleh primer yang 

digunakan harus sama untuk memastikan kinerja yang konsisten pada pasangan primer. 

Suhu annealing (Ta) adalah suhu optimal yang diperlukan dalam proses penempelan primer, sehingga 

diharapkan bisa diperoleh DNA yang digunakan dalam pengujian in-vitro berbasis 

molekuler. Annealing merupakan tahapan penempelan primer yang sangat mempengaruhi 

keberhasilan proses amplifikasi menggunakan PCR. 

 

https://id.wikipedia.org/w/index.php?title=Struktur_primer&action=edit&redlink=1
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T 

 

Timin (T) adalah salah satu dari empat nukleobasa nitrogen yang membentuk komponen dasar asam 

deoksiribonukleat (DNA). 

Transkriptom adalah satu set RNA yang diekspresikan oleh individu makhluk hidup atau sekumpulan 

sel/jaringan tertentu. 

 

 

Trinity adalah perangkat lunak untuk melakukan de novo assemble pada RNA-seq yang 

mengkonstruksi contig, mengelompokkan contig yang terbentuk, serta mengekstrak isoform 

yang terbentuk dari contig-contig tersebut. 

Transkrip adalah reads yang sudah digabungkan menjadi bacaan utas RNA. 

 

 

U 

 

Unrooted tree adalah menggambarkan keterkaitan óleaf nodesô tanpa membuat asumsi tentang 

leluhur. 

Up-regulated adalah ekspresi gen yang lebih tinggi pada sampel dengan perlakuan ketika 

dibandingkan dengan ekspresi gen pada sampel control atau perlakuan sebaliknya. 

Urasil adalah satu dari dua basa N pirimidina yang dijumpai pada RNA dan dapat berikatan dengan 

adenin melalui dua ikatan hidrogen. 
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BAB I  

ANALISIS MOLEKULER BERBASIS FRAGMEN DNA  

 Terdapat 4 jenis marka yang digunakan untuk analisis yaitu marka morfologi, kromosom, 

biokimia dan molekuler. Keempat marka tersebut digunakan untuk saling melengkapi informasi 

tentang spesies yang diteliti.  Marka morfologi adalah marka yang dapat diamati secara langsung 

seperti pengamatan pohon di lapangan, struktur jaringan batang kayu dan variasi karakter morfologi.  

Kelebihan marka morfologi adalah kemudahan pengamatannya, sedangkan kelemahannya adalah 

sangat dipengaruhi oleh tahap perkembangan tanaman dan lingkungan serta sulit dibedakan secara 

genotipe. Marka kromosom merupakan berupa struktural dan variasi numerik kromosom. Marka 

biokimia jumlahnya sangat terbatas, memiliki tingkat polimorfisme yang relatif rendah, tergantung 

umur dan bagian tanaman serta ekspresinya dipengaruhi oleh lingkungan.  Marka molekuler mengacu 

pada polimorfisme pita berupa fragmen DNA atau variasi di tingkat DNA sekuen. Keunggulan utama 

marka molekuler antara lain:  

a) Tingginya keakuratan. 

b) Tingginya tingkat polimorfismenya. 

c) Tidak dipengaruhi oleh lingkungan yang berpengaruh terhadap ekspresi gen. 

d) Dapat dilakukan pada semua bagian dan tingkat perkembangan tanaman. 

e) Tidak tergantung pada organisme organisme yang diuji. 

f) Mempercepat proses seleksi yang selanjutnya menghemat dan mengefisienkan pengujian di 

lapangan.   

g) Mendeteksi variasi pada coding dan non-coding sekuen. 

h) Biasanya diekspresikan dalam kodominan atau jenis dominan kurang disukai. 

i) Bersifat multi-alel. 

j) Lokusnya spesifik. 

k) Berjumlah banyak dan didistribusikan ke seluruh genom.  

 Teknik biologi molekuler saat ini telah digunakan secara luas, karena dapat memberikan 

informasi keragaman genetik dari suatu organisme secara cepat dan akurat, sehingga dapat digunakan 

untuk mendukung hasil pengamatan secara morfologis. Penggunaan marka molekuler seperti RAPD, 

RFLP, AFLP, SNP, dan SSR serta sekuensing region DNA tertentu (rDNA, region ITS rDNA dan 

mtDNA) secara langsung dapat menggambarkan keanekaragaman spesies. 

 Kedepannya,  penggunaan teknik biologi molekuler  dapat memberikan informasi yang lebih 

banyak, cepat, dan akurat.  Akhir-akhir ini perkembangan Teknik biologi molekuler semakin pesat, 

seiring dengan semakin banyaknya fenomena kehidupan yang dapat dijelaskan melalui biologi  



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

4  SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology 
 

 

molekuler.  Aplikasi biologi molekuler terdapat di berbagai bidang kehidupan, antara lain: pertanian,  

kesehatan, kelautan, perternakan, industri dan berbagai bidang lainnya.  Analisis biologi molekuler 

yang lebih lanjut dibutuhkan agar data yang diperoleh di dalam penelitian dapat menjadi bermakna 

dan memberi informasi yang lebih jelas serta kongkret.  

Untuk mempelajari struktur populasi dari suatu kelompok individu termasuk analisis 

kekerabatan (similarity) atau jarak genetik (genetic distance) dan penyebaran kelompok tertentu di 

dalam populasi, perlu dilakukan analisis klaster. Langkah awal dari klasterisasi individu adalah 

penentuan "parameter" atau dasar pengelompokan yang digunakan, kemudian diikuti oleh analisis 

statistika dengan menggunakan metode multivariate atau principle component analysis (PCA). 

Parameter pengelompokan dapat berupa sifat morfologi, fisiologi, ketahanan terhadap cekaman 

faktor abiotik atau biotik tertentu dan lain-lain.  

 Kemajuan di bidang biologi molekuler membuka kesempatan untuk klasterisasi kelompok 

individu berdasarkan pola pita atau profil DNA pada gel elektroforesis. Profil DNA dapat dihasilkan 

melalui penggunaan teknologi PCR atau marka molekuler.  Berdasarkan profil DNA, individu 

tertentu dapat dikelompokkan secara objektif dengan membandingkan "laju migrasi pita-pita DNA" 

dari dua individu yang berbeda pada gel elektroforesis. Berdasarkan skoring pita-pita DNA (band) 

pada gel elektroforesis dapat disusun matriks kekerabatan atau jarak geneti. Selanjutnya dilakukan 

klasterisasi berdasarkan data matriks yang dihasilkan. 

Pada populasi yang relatif kecil dengan menggunakan parameter sederhana, klasterisasi dapat 

dilakukan secara manual. Akan tetapi pada populasi yang relatif besar atau dengan menggunakan 

berbagai parameter (beberapa primer PCR atau beberapa metode analisis DNA), maka klasterisasi 

secara manual akan menjadi sangat kompleks.  Untuk itu, klasterisasi dapat dilakukan melalui 

perangkat lunak/software yang tersedia.  

 

1.1 Skoring pita hasil elektroforesis menggunakan software PyElph 

Skoring adalah kegiatan untuk menilai keberadaan pita DNA hasil PCR yang divisualisasi 

dengan elektroforesis pada gel.  Pada marker kodominan, proses skoring mungkin tidak akan terlalu 

sulit karena jumlah pita yang tidak banyak. Contohnya adalah pada mikrosatelit maksimal terdapat 

dua pita yang dihasilkan untuk satu sampel.  Sementara itu, marker yang bersifat dominan, seperti 

AFLP, RAPD, ISSR memiliki jumlah pita yang cukup banyak sehingga terkadang skoring secara 

manual cukup menyulitkan.  

Saat ini, telah tersedia beberapa perangkat lunak yang dapat membantu dalam melakukan 

skoring pita DNA hasil elektroforesis. Salah satu perangkat lunak yang mudah digunakan untuk 

skoring marker dominan yaitu PyElph. PyElph (Pavel & Vasile 2012) adalah aplikasi skoring yang  
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mengekstrak data dari foto hasil elektroforesis. PyElph berbasis bahasa pemrograman python dengan  

graphic user interface yang cukup mudah dipahami. Aplikasi PyElph dapat diunduh di 

https://pyelph.software.informer.com/1.4/.  Skoring pita DNA dilakukan mengikuti tahapan berikut: 

1. Buka aplikasi PyElph 

 

2. Arahkan kursor ke ikon pojok kiri bawah untuk membuka foto hasil elektroforesis. 

 

  

https://pyelph.software.informer.com/1.4/
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3. Setelah gambar berhasil diunggah, jika tidak ada editing, lanjutkan dengan menekan panah di 

pojok kanan bawah. 

 

4. Lane detection digunakan untuk mendeteksi lebar pita. Lane detection dapat dilakukan secara 

otomatis dengan tombol detect.  

 

Contoh: setelah detect otomatis, ada lane yang tidak terdeteksi sehingga ditambah secara 

manual. 
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5. Lane detection dapat pula dilakukan secara manual dengan mengklik ikon tambah di bawah, 

kemudian memilih lane yang diinginkan dengan klik tanda tambah, lalu geser dan tahan pada 

jalur sumur yang diinginkan.  
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Lanjutkan dengan klik panah ke kanan di pojok kanan bawah. 

 

 

6. Deteksi pita dapat dilakukan secara otomatis dengan klik detect.   
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7. Jika masih ada pita yang tidak terdeteksi dapat ditambahkan dengan mengklik ikon tambah, 

kemudian klik pada pita yang belum ditambahkan. Jika sudah, lanjutkan dengan mengklik 

panah ke kanan. 
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8. Pilih lane 16 sebagai lane molecular weight.  Pada foto yang digunakan sebagai contoh, lane 

16 bukan sampel, tetapi DNA ladder. Jika sudah lanjutkan dengan klik panah ke kanan di 

pojok kanan bawah. 

 

9. Pensejajaran pita dan skoring dilakukan dengan mengklik match untuk pensejajaran dan 

skoring secara otomatis. 
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10.  Jika garis pensejajaran sudah sesuai maka hasil skoring dapat dilihat dengan menekan tombol 

export.  Jika belum sesuai dapat menekan tombol Edit untuk melakukan penyesuaian. 

 

11. Hasil skoring berdasarkan lane yang berupa sampel. Contoh untuk skoring sampel pada 

lane 1 yaitu 00000001001, dibaca dari atas ke bawah.  
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1.2 Klasterisasi menggunakan perangkat lunak NTSYSPC 

NTSYS-PC (Numerical Taxonomy System for Personal Computer) merupakan perangkat 

lunak berbasis statistika yang bertujuan untuk mencari dan menampilkan struktur dari data 

multivariate. Analisis yang dilakukan dengan menggunakan NTSYSPC biasanya adalah analisis 

klister (cluster analysis). Beberapa metode yang dapat digunakan dalam klasterisasi yaitu (Prokic 

2010): 

1. UPGMA (Unweighted Pair Group with Arithmatic Mean); 

2. WPGMA (Weighted Pair Group with Arithmatic Mean); 

3. UPGMC (Unweighted Pair Group Method with Centroid); 

4. WPGMC (Weighted pair Group Method with Centroid); 

5. Wardôs method atau metode variasi minimum. 

Contoh analisis klaster yang disampaikan pada Bab 1 ini menggunakan metode UPGMA 

dengan koefisien DICE. Koefisien DICE adalah koefisien kemiripan atau similarity yang dikenal juga 

dengan nama SørensenïDice index, yang mengkalkulasikan kemiripan antara dua data. Tahapan 

klasterisasi menggunakan NTSYS-PC adalah sebagai berikut: 

1.1 Memasukkan Data 

1. Masukkan data biner atau data skoring ke dalam tabel Microsoft Excel dengan contoh sebagai 

berikut: 

  A B C D E F 

1 1 6 5       

2   Sample1 Sample2 Sample3 Sample4 Sample5 

3 Band1 1 1 0 1 1 

4 Band2 1 0 1 1 1 

5 Band3 0 0 1 1 1 

6 Band4 1 1 1 0 1 

7 Band5 1 1 1 1 1 

8 Band6 0 1 1 1 0 

 Keterangan: 

ǅ Ketik angka 1 di kolom A1 sebagai tanda ada pita (present). Contoh: 1    

ǅ Ketik jumlah pita di kolom B1. Contoh: 6 
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ǅ Ketik jumlah sample di kolom C1. Contoh: 5                               

ǅ Kode sampel dan band ditulis dengan huruf (bukan angka) dan tidak  menggunakan 

spasi. Bila menggunakan angka, diawali dengan huruf. Contoh: Sample1; Band1 

2. Beri nama untuk tabel tersebut dan simpan di dalam folder tersendiri dengan memberi nama 

file tersebut. Contoh: contoh1.xlsx.  

1.2 Langkah-langkah untuk menjalankan Program NTsys  

Menjalankan Ntedit 

1. Buka program NTsys. Terdapat dua menu yaitu NTsys dan NTedit. 

Buka NTedit, isi row dan column sesuai jumlah data yang kita punya, teermasuk missing 

data. 

 

2. Selanjutnya klik File, lalu klik Import Excel dan klik using OLE. 
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3. Tampilan selanjutnya dan klik YES. 

 

4. Tampilan setelah di klik Yes. 
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5. Setelah data terinput, SAVE As dalam bentuk  .NTS (misalnya data1.NTS).  Tutup file.  

¶ Menjalankan NTsys 

1. Buka file NTsys, tampilannya sebagai berikut: 

 

2. Pilih similarity dan klik SimQual, tampilannya sebagai berikut: 

 

3. Pada baris Input file pilih file data1.NTS, yaitu berdsarkan data file yang sudah kita save 

dan berisi data yang kita buat ketika menjalankan program NTedit.  Cara memilih file 

pada baris Input file adalah dengan mengklik 2 kali di baris input file dalam bentuk <nama 

file>.NTS 
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4. Letakkan tanda checklist di baris By row jika data yang digunakan tersusun dalam baris. 

 

5. Pada baris Coefficient pilih DICE. 

 

6. Pada baris Output file isi simqualdata1, kemudian klik save di dalam folder yang sudah 

kita buat dan klik Compute. Tutup. 

 

  

data1.NTS 
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Kembali ke menu awal NTsys dan klik Clustering dan pilih SAHN 

 

7. Akan muncul tampilan sebagai berikut:

 

8. Pada baris Input file pilih Simqual data1 yang sebelumnya diisikan sebagai Output file di 

point 7 dengan cara mengklik 2 kali folder yang sudah kita buat di dalam poin 6. 

Selanjutnya pada baris output tree file isi Shandata1 kemudian save. Pada baris In case of 

ties pilih FIND. 
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9. Klik Compute. 

Tampilan hasil compute bisa dilihat langsung pada tree filogenetiknya (Plot tree) dengan 

mengklik warna merah yang ada di pojok bawah. 

 

10. Tampilan yang akan muncul adalah sebagai berikut: 
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11. Save metafile gambar pohon filogenetik yang sudah diperoleh. 

 
 

12. Jika ingin menyimpan gambar ke dalam format gambar (JPG, PNG) bisa dilakukan dengan 

menyalin gambar sebagai bitmap kemudian di-paste ke aplikasi editor gambar, kemudian 

disimpan ke dalam format gambar 

 

 

  



Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

20  SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology 
 

 

1.3 Pengolahan data pita genetik berbasis biner (1 dan 0) dengan menggunakan program 

software DARwin. 

DARwin (Dissimilarity Analysis and Representation on Windows) adalah aplikasi atau 

perangkat lunak yang dikembangkan untuk analisis keragaman dan analisis filogenetik berdasarkan 

perbedaan evolusioner. DARwin menggunakan metode standar untuk representasi pohon dan 

faktorial yang ditingkatkan dengan pendekatan awal dan spesifik, terutama menjawab pertanyaan 

sensitivitas terhadap akurasi data. Data jarak genetik disajikan di dalam file extension yang bernama 

dissimilarity (.dis) (Perrier & Jacquemoud-Collet 2006). DARwin dapat digunakan untuk mengolah 

data dari marker dominan seperti AFLP dan RAPD, kodominan seperti mikrosatelit dan sekuens. 

DARWin dapat diakses secara gratis untuk pendidikan pada laman 

https://darwin.cirad.fr/product.php. Langkah-langkah untuk menjalankan program DARwin adalah 

sebagai berikut: 

1. Memasukkan matriks data dengan cara mengklik File dan memilih Import Data Matrix.  

 

  

https://darwin.cirad.fr/product.php


Analisis Molekuler dan Bioinformatika 

SEAMEO Regional Centre for Tropical Biology  21 
    

 

2.  Matriks data yang digunakan untuk DARwin berupa file .txt dengan format seperti gambar 

di bawah.  Pada baris paling atas, masukkan kode individu, bisa berupa sampel, aksesi dan 

sebagainya.  Kode individu tersebut diikuti dengan nama marker yang digunakan. Tampilan 

data yang sudah dimasukkan adalah sebagai berikut: 

 

3. Karena contoh data yang digunakan merupakan data biner, pilih Single data kemudian klik 

Save Data as dan simpan data. 
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4. Setelah data tersimpan dan mengklik OK akan muncul tampilan seperti gambar di bawah ini. 

File akan tersimpan dengan ekstensi .don sebagai object identifier. Klik OK. Lalu layar akan 

kembali ke menu utama. 

 

5. Pada menu utama, pilih Dissimilarity, kemudian pilih  Calculate from single data.   
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6. Kemudian pilih file yang tersimpan dengan ekstensi.var 

 

7. Setelah terbuka, akan muncul tampilan seperti di gambar di bawah ini. Untuk koefisien yang 

digunakan, jika individu atau sampel berkerabat dekat, sebaiknya menggunakan koefisien 

Jaccard atau Dice (Dalirsefat et al. 2009). 
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8. Kemudian klik Save dissimilarity as untuk menyimpan file output dissimilarity.  

 

9. Data akan tersimpan dalam ekstensi.dis 
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10. Setelah semua parameter dipilih dan nama output sudah disiapkan, klik ok.

 

11. Jika analisis jarak genetik sudah selesai dilakukan, akan muncul tampilan seperti di bawah 

ini. 
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12. Pada toolbar, pilih tree construction kemudian pilih metode yang ingin digunakan. Untuk 

contoh digunakan hierarchial clustering.  

 

13. Kemudian pilih file output dissimilarity (.dis) yang akan  digunakan untuk membuat pohon 

filogeni 
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14. Pada tab tree construction, pilih identifiers, kemudian pilih file dengan ekstensi .don. 

 

15. Kemudian pilih aksesi pada pilihan unit. Selanjutnya, pilih metode yang akan digunakan (pada 

tampilan contoh, metode yang dipilih yaitu UPGMA). Pilih save tree as untuk menyimpan 

file pohon filogeni. Jika ingin tree (pohon filogenetik) ditampilkan secara otomatis, pilih draw 

tree when done. 
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16. Jika tidak memilih Draw tree when done, munculkan tree otomatis dengan cara klik tab Trees 

pada menu utama, kemudian langsung klik draw.  

 

17. Pilih file dengan ekstensi .arb.
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18. Akan muncul tampilan tree seperti gambar di bawah ini

 

19. Untuk mengubah tampilan tree, klik ikon di sebelah ikon zoom. Ikon tersebut berwarna 

merah, biru, dan kuning.  Untuk memperjelas, ikon yang dilingkari dengan warna merah. 
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20. Untuk mengubah bentuk tree, klik ikon cabang di samping ikon print. Pada contoh, tree 

diubah menjadi bentuk hierarchial horizontal.  Untuk memperjelas, ikon cabang dilingkari 

dengan warna merah. 

 

21. Hasilnya adalah seperti gambar di bawah ini 
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22. Untuk mengubah tampilan nama sampel di ujung tree, pilih ikon wand dengan tanda tanya di 

kiri, kemudian klik select identifier file. Untuk lebih jelasnya, ikon dilingkari dengan warna 

merah. 

 

23. Pilih file dengan ekstensi .don. 

 

  






















































































































































































































































































































