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KATA PENGANTAR 

 Puji Tuhan atas terselesaikannya penyusunan buku Aplikasi NCBI 

dalam Bioinformatika. Buku  ini disusun dengan tujuan untuk membantu 

mahasiswa memahami bioinformatika dasar yang terjadi dalam sel meliputi 

struktur DNA, RNA, transkripsi, translasi, modifikasi pasca translasi hingga 

protein fungsional. Materi dirancang secara ‘dry lab’ menggunakan 

informasi dan basis data yang tersedia secara online tidak berbayar.  

 Buku diharapkan dapat membantu pembelajaran bioinformatika 

sederhana dalam pemahaman biologi sel dan molekuler. Informasi yang 

disajikan dibuat sederhana sehingga lebih mudah untuk dipelajari. Buku ini 

juga dilengkapi dengan gambar-gambar yang memudahkan pembelajaran 

mandiri para mahasiswa. Bagi pemula, buku ini dijadikan pegangan untuk 

mempelajari aplikasi virtualnya secara online. 

  

 

Yogyakarta, 18 Agustus 2015 

Agustina Setiawati, M.Sc, Apt 
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BAB I PENDAHULUAN 

Kemajuan ilmu pengetahuan dibidang biologi molekuler telah berhasil 

mengungkapkan pengetahuan dasar mengenai asam nukleat baik DNA 

maupun RNA serta pengetahuan mengenai protein. Perkembangan ilmu 

biologi molekuler sangat signifikan dipengaruhi oleh perkembangan ilmu 

bioinformatika yang menerapkan analisis informasi biologis menggunakan 

bantuan komputer. Bioinformatika meliputi beberapa bidang ilmu antara 

lain biologi molekuler, kimia komputasi, statistika dan juga bioteknologi 

yang mampu membantu mengungkap rahasia proses-proses biologis dalam 

tingkat molekuler.  

Seluruh proses dogma sentral dalam biologi sel dan molekuler dapat 

dipahami melalui bioinformatika (Gambar 1.1). Kode-kode genetik yang 

terdapat dalam DNA disalin menjadi mRNA (transkripsi) kemudian 

diterjemahkan menjadi protein atau polipeptida (translasi). Protein 

mengalami pelipatan menjadi struktur tersier atau kuartener untuk dapat 

menjalankan fungsinya di dalam sel melalui proses transduksi sinyal. Selain 

itu, dengan bioinformatika kita dapat mengetahui kemiripin suatu gen pada 

organisme yang berbeda (homologi). Dengan demikian, memungkinkan kita 

untuk melakukan skrining atau rekayasa genetika untuk mendapatkan 

protein tertentu. 

 

Gambar 1.1. Dogma sentral dalam biologi molekuler 
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Perkembangan ilmu bioinformatika sangat mendukung kemajuan 

bidang kesehatan. Aplikasi bioinformatika dapat digunakan untuk 

membantu teknik diagnosis penyakit, analisis asam nukleat/protein dan 

penemuan obat baru. Dalam diagnosis penyakit ataupun analisis asam 

nukleat, teknik yang sering dilakukan adalah Polymerase Chain Reaction 

(PCR). Teknik PCR adalah teknik untuk memperbanyak DNA hingga 

jumlahnya menjadi jutaan kali lipat jumlah semula. Reaksi yang terjadi 

dalam PCR didasari reaksi replikasi DNA dalam sel yaitu DNA diperbanyak 

oleh enzim polimerase DNA dengan bantuan primer. Primer merupakan 

nukleotida pendek yang digunakan sebagai awal untuk sintesis DNA baru. 

Primer mutlak dalam replikasi DNA atau PCR karena enzim polimerase DNA 

tidak bisa mensintesis DNA secara de novo (mulai dari nol). Primer yang 

digunakan dalam reaksi PCR spesifik untuk perbanyakan DNA tertentu. 

Bioinformatika sangat berguna dalam mendesain primer yang digunakan 

untuk PCR. Dengan menggunakan basis data online, primer dapat didesain 

dengan sesuai dengan susunan DNA yang diperbanyak. 

DNA hasil perbanyakan reaksi PCR, selanjutnya dapat dianalisis lebih 

lanjut dengan menggunakan elektroforesis ataupun southern blot. Pada 

beberapa kasus kecelakaan pesawat atau penyelidikan kasus pembunuhan, 

PCR sangat membantu untuk identifikasi korban ataupun pelaku 

pembunuhan. Dengan mengisolasi DNA dari potongan jazad korban atau 

bercak darah yang tercecer, jumlah DNA yang didapatkan terlalu sedikit dan 

tidak mencukupi untuk dianalisis lebih lanjut. Oleh karena itu, supaya dapat 

dianalisis harus dilakukan perbanyakan DNA dengan PCR. 

Bioinformatika juga dapat digunakan untuk mengetahui homologi atau 

polimorfisme suatu protein pada berbagai organisme yang berbeda. 

Pengetahuan mengenai homologi itu dapat diketahui melalui teknik yang 

disebut sebagai penyejajaran nukleotida atau protein. Hasil analisis 

penyejajaran dapat diketahui tingkat kesamaan suatu protein pada 
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beberapa organisme yang berbeda, sebagai contohnya insulin. Insulin 

merupakan protein farmasetik yang digunakan untuk terapi diabetes tipe II. 

Penyebab dari diabetes tipe II adalah ketidakmampuan kelenjar pankreas 

untuk menghasilkan insulin, sehingga pemberian insulin dari luar 

membantu menurunkan kadar gula darah. Dengan menggunakan 

bioinformatika, kita dapat mengetahui insulin berbagai organisme yang 

mirip dengan insulin manusia. 

Bagi seorang farmasis, bioinformatika membantu para ilmuwan untuk 

mendesain molekul obat baru.  Obat memberikan efek farmakologi apabila 

obat tersebut dapat berikatan dengan targetnya, sebagai contoh protein dan 

DNA. Dengan bioinformatika, struktur protein dapat diketahui termasuk sisi 

aktif dan domain dari protein tersebut.  Asam-asam amino pada sisi aktif 

protein tersebut dapat diidentifikasi kemudian dapat diprediksi interaksi 

sisi aktifnya dengan kandidat molekul obat. Proses pernautan protein target 

dan molekul obat tersebut disebut sebagai ‘docking’. Docking  telah banyak 

digunakan untuk mensintesis obat baru dalam dunia kefarmasian. Prediksi 

aktivitas suatu obat dapat dilakukan dengan bantuan komputer sehingga 

mempersingkat waktu penemuan obat. 

Pemahaman ilmu bioinformatika tidak lepas dari perkembangan basis 

data online tidak berbayar yang berisi jutaan informasi mengenai DNA, RNA 

dan protein dari berbagai organisme. Basis data tersebut berkembang 

seiring dengan semakin banyaknya penelitian genetika. Beberapa basis data 

online yang dapat digunakan antara lain: 

1. NCBI (National Centre for Biotechnology Information) dalam situs 

www.ncbi.nlm.nih.gov 

2. EBI (European Bioinformatic Institute) dalam situs www.ebi.ac.uk 

3. DDBJ (DNA Data Bank of Japan) dalam situs www.ddbj.nig.ac.jp 

4. PDB (Protein Data Bank) 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ebi.ac.uk/
http://www.ddbj.nig.ac.jp/
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Salah satu basis data yang paling populer digunakan dalam 

bioinformatika adalah NCBI. NCBI berisi informasi genetik berupa DNA, 

RNA serta protein yang mempunyai urutan sama dengan EBI atau DDBJ. 

Basis data tersebut berisi informasi asam nukleat (DNA dan RNA), nama 

organisme yang berkaitan dengan asam nukleat tersebut. Pengguasaan 

basis data NCBI dapat membantu untuk memahami berbagai proses biologi 

molekuler yang terjadi dalam sel.  
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BAB II. PENGENALAN NCBI 

A. SASARAN CAPAIAN  

1. Mahasiswa mengenal dan menguasai NCBI dan berbagai fitur 

sistem informasi yang disediakan. 

2. Mahasiswa mampu menjelaskan aplikasi bioinformatika dalam 

dunia kesehatan. 

 

B. DASAR TEORI 

Genom adalah susunan lengkap DNA, molekul yang berisi informasi 

genetik yang dibutuhkan untuk perkembangan dan aktivitas kehidupan 

suatu organisme. Dalam perkembangan penelitian mengenai genom, 

pemerintah Amerika Serikat mendanai suatu proyek, yaitu Human Genome 

Project (HGP). HGP merupakan proyek besar dengan tujuan untuk 

mengetahui seluruh susunan genetika pada manusia dan telah berhasil 

mengidentifikasi genom manusia yang dimulai pada tahun 1990. Susunan 

genetik manusia tersusun atas 3 milliar pasang basa yang menempati 23 

pasang kromosom dalam nukleus sel manusia (Gambar 2.1). Pada tanggal 

26 Juni 2000, diumumkan genom manusia terdapat 25.000 hingga 45.000 

gen, lebih banyak dibandingkan dengan perkiraan sebelumnya.  

 

Gambar 2.1. Letak DNA dalam sel manusia 

DNA merupakan molekul pembawa informasi genetik yang 

strukturnya tersusun atas dua rantai yang saling berpasangan (double helix) 

yang dihubungkan dengan ikatan hidrogen. Tiap nukleotida terdiri atas gula 
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deoksiribosa, basa dan fosfat yang dihubungkan melalui ikatan fosfodiester. 

Basa pada DNA terdiri atas basa purin (adenin dan guanin) dan basa 

pirimidin (sitosin dan timin). Basa-basa yang terdapat dalam DNA 

diterjemahkan menjadi kodon pada RNA oleh proses yang disebut 

transkripsi, kemudian diterjemahkan menjadi protein fungsional oleh 

proses yang disebut translasi. Oleh karena itu, untuk memahami jalur 

ekspresi protein dari DNA sangat penting diketahui sebagai pengetahuan 

dasar ilmu biologi sel dan molekuler. 

Kemajuan teknik biologi sel dan molekuler dalam mengungkapkan alur 

ekspresi protein yang berguna untuk mengungkap perkembangan penyakit 

genetik yang disebabkan oleh mutasi atau abnormalitas yang terjadi pada 

DNA. Pengetahuan tersebut dijadikan sebagai dasar dalam penemuan obat 

baru untuk pengobatan penyakit genetik tersebut. Pengobatan yang efektif 

dan minim efek samping dapat tercapai apabila obat dapat langsung 

berikatan dengan targetnya antara lain berupa DNA dan protein. Dengan 

demikian, seorang calon farmasis harus menguasai ilmu biologi sel dan 

molekuler dalam upaya penemuan obat baru. 

Seiring perkembangan teknologi informasi dan komputer, muncul ilmu 

bioinformatika yang menerapkan ilmu komputasional untuk mengelola dan 

menganalisis informasi biologis yang tersedia dalam basis data online. Basis 

data online tersebut dapat kita gunakan untuk berbagai tujuan yang 

mendukung ilmu biologi sel dan molekuler antara lain; mengetahui urutan 

DNA, RNA dan asam amino serta informasi yang terkait di dalamnya, 

sequence alignment (penyejajaran urutan nukleotida), bentuk protein dan 

transduksi sinyalnya. Oleh karena itu, penguasaan basis data online dapat 

diaplikasikan untuk pengembangan penemuan obat baru sesuai dengan 

target molekuler dalam sel tersebut. 
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Salah satu basis data yang dapat membantu pembelajaran biologi sel 

dan molekuler adalah NCBI. NCBI (National Centre for Biotechnology 

Information) merupakan suatu institusi yang konsen sebagai sumber 

informasi perkembangan biologi molekuler. NCBI membuat basis data yang 

dapat diakses oleh publik dan mengembangkan software penganalisis data 

genomik. Keseluruhan  basis data tersebut diharapkan membantu 

pemahaman yang lebih proses-proses molekuler yang mempengaruhi 

manusia dan kesehatannya dengan lebih baik. 

NCBI didirikan pada tanggal 4 November 1988, sebagai salah satu 

divisi dari National Library of Medicine  (NLM) di National Institutes of 

Health (NIH). NIH merupakan sebuah lembaga penelitian dari Amerika 

Serikat yang menjadi salah satu pusat penelitian medis terkemuka di dunia. 

Sebagai sumber informasi biologi molekuler, misi NCBI ialah untuk 

mengembangkan teknologi informasi baru yang membantu memahami 

proses fundamental molekuler dan genetik yang mengontrol kesehatan dan 

penyakit. 
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C. PROSEDUR KERJA 

1. Pengenalan situs www.ncbi.nlm.nih.gov; maka terbuka homepage 

NCBI seperti tampilan berikut: 

 

2. Pengenalan fitur yang terdapat dalam 

www.ncbi.nlm.nih.gov Pada bagian sebelah kiri terdapat sumber 

basis data yang telah dikelompokkan. Bagian tengah terdapat fitur 

submit untuk memasukkan data ke dalam basis data NCBI; fitur 

download untuk mentransfer/mendownload data NCBI ke 

komputer; fitur learn sebagai menu bantuan untuk membantu 

menemukan dokumen atau file yang diinginkan; fitur develop 

untuk membantu programmer dalam mengakses dan memanipulasi 

data NCBI pada aplikasi mereka; fitur analyze untuk membantu 

pengguna dalam analisis data; fitur research  untuk mengetahui 

penelitian NCBI dan proyek kolaboratif lainnya. Di sebelah kanan 

terdapat sumber basis data yang populer digunakan. Pada bagian 

atas terdapat kotak search engine yang memudahkan dalam 

mencari dokumen/file yang dibutuhkan. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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3. Pencarian Nukleotida dalam NCBI 

a) Urutan nukleotida dapat dicari dengan memilih nucleotide  pada 

kotak all database dan mengisi kotak search dengan nukleotida 

yang ingin dicari, misalnya “ERALPHA” lalu klik search. 
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b) Beberapa hasil pencarian terkait nukleotida ERALPHA yang 

terdapat pada berbagai organisme ditampilkan seperti gambar 

berikut: 

 

c) Klik salah satu hasil pencarian nukleotida tersebut, misalnya 

“Canis familiaris partial mRNA for ERalpha protein 

(eralpha gene)”. Informasi terkait gen tersebut  muncul dalam 

format genbank. 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AJ313195.1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AJ313195.1
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Version Number

Locus Name

Modification Date

GenBank Division

Sequence Length

Molecule Type

Accession Number

 

Locus name: lokus letak suatu gen dalam kromosom 

Accession number: nomor akses suatu gen/protein dalam NCBI 

Sequence length: panjang sekuen nukleotida/protein 

Molecule type: tipe molekul yang diakses; bisa berupa DNA, RNA 

maupun protein 

Modification date: tanggal terakhir data tersebut diubah 

d) Klik FASTA pada bagian kiri atas (kotak merah, dibawah tulisan 

GenBank) untuk melihat urutan nukleotida dalam format 

FASTA. Urutan nukleotida ditampilkan dalam format FASTA. 
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e) Ada beberapa cara untuk menyimpan data urutan nukleotida. 

Untuk menyimpan file dalam format FASTA, maka klik send  

complete record  File   FASTA  create file. 

 

f) Bila telah mempunyai akun NCBI, maka data FASTA dapat 

ditambahkan dalam akun dengan cara klik send  complete 

record  collection  add to collection. 
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g) Selain itu, data FASTA juga dapat disimpan dengan cara klik send 

 complete record  clipboard  add to clipboard. Data FASTA 

secara otomatis tersimpan pada clipboard sehingga dapat 

sewaktu-waktu dibuka. 

 

4. Pencarian Urutan Protein dalam NCBI 

a) Langkah-langkah dalam mencari urutan protein hampir sama 

saat mencari urutan nukleotida. Buka website NCBI: 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

b) Pada kotak all database pilih protein dan pada kotak search tulis 

nama protein yang ingin dicari. Misalnya, insulin lalu klik search. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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c) Muncul beberapa hasil pencarian terkait protein yang dicari 

yang terdapat pada berbagai organisme. 

 

d) Klik salah satu link, maka akan muncul informasi terkait gen 

tersebut dalam format GenPept. 
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e) Klik FASTA pada bagian atas untuk melihat urutan protein 

dalam format FASTA. 

 

Tabel I. Asam Amino dan Kodenya (IUPAC, 1968) 
Asam 
amino 

Kode  
3 huruf 

Kode  
1 huruf 

Asam amino Kode  
3 huruf 

Kode  
1 huruf 

Alanin Ala A Leusin Leu L 
Arginin Arg R Lisin Lys K 
Asparagin Asn N Metionin Met M 
Aspartat Asp D Fenilalanin Phe F 
Sistein Cys C Prolin Pro P 
Glutamin Gln Q Serin Ser S 
Glutamat Glu E Treonin Thr T 
Glisin Gly G Triptofan Trp W 
Histidin His H Tirosin Tyr Y 
Isoleusin Ile I Valin Val V 
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f) Data urutan protein dapat disimpan dengan cara yang sama 

seperti pada penyimpanan data urutan nukleotida. 

5. Penyejajaran Urutan Nukleotida/Protein 

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool), yang terdapat pada sisi 

kanan homepage NCBI, merupakan suatu alat pencari digunakan 

untuk penyejajaran sekuen yang mirip dengan sekuen meragukan 

yang kita miliki melalui perbandingan sekuen melalui GenBank 

DNA. 

 

6. Berikut merupakan tampilan basis data BLAST: 
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7. Ada 5 program utama dalam BLAST, yaitu : 

a) Nucleotide blast (blastn): membandingkan suatu sekuen 

nukleotida  yang kita miliki dengan database sekuen nukleotida. 

b) Protein blast (blastp): membandingkan suatu sekuen asam 

amino yang kita miliki dengan database sekuen protein. 

c) Blastx: membandingkan produk translasi konsep 6-frame 

sebuah sekuen nukleotida (translated nucleotide) yang kita 

miliki dengan database sekuen protein. 

d) tblastn: membandingkan suatu sekuen protein yang kita miliki 

dengan database sekuen nukleotida yang secara dinamis 

ditranslasi pada semua pembacaan 6 frame.  

e) tblastx: membandingkan suatu translasi 6 frame dari 

nukleotida.  

Selain itu, pada bagian bawah terdapat program khusus yang makin 

mempermudah dan mendukung pencarian. 

 

D. PERTANYAAN DISKUSI 

1. Mengapa Human Genome Project penting dalam perkembangan 

ilmu biologi sel dan molekuler? 

2. Apakah definisi ilmu bioinformatika? 

3. Mengapa mahasiswa farmasi perlu mempelajari ilmu 

bioinformatika? 

4. Apakah yang dimaksud dengan BLAST dan aplikasinya? 

5. Apakah yang dimaksud NCBI? 
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BAB III. ANALISIS EKSPRESI GEN: 

TRANSKRIPSI DAN TRANSLASI 

A. SASARAN CAPAIAN 

1. Mahasiswa memahami prinsip ekspresi gen yang meliputi 

transkripsi dan translasi serta regulasinya. 

2. Mahasiswa dapat mengidentifikasi bagian gen yang berperan 

sebagai promoter, coding DNA sequence (CDS), intron dan ekson, 

start dan stop kodon, serta regulating element. 

3. Mahasiswa dapat memahami terjadinya mekanisme splicing dan 

modifikasi post translasi. 

 

B. DASAR TEORI 

Sel-sel penyusun tubuh organisme mempunyai susunan kromosom 

yang sama akan tetapi jenis protein yang diekspresikan sel tersebut tidak 

selalu sama. Variasi jenis protein tersebut disebabkan oleh perbedaan pola 

ketersediaan protein pada masing-masing sel, atau dengan kata lain 

disebabkan karena perbedaan pola ekspresi gen. Dalam sel, protein tidak 

selalu diekspresikan tetapi ada mekanisme pengaturan ekspresi suatu gen. 

Proses ekspresi gen ini ditentukan oleh sel itu sendiri. Jika sel tersebut 

membutuhkan suatu protein maka gen tertentu akan diekspresikan, 

sebaliknya jika sel tersebut tidak membutuhkan protein maka gen tersebut 

tidak diekspresikan.  

Ekspresi protein diawali dengan proses transkripsi, yaitu proses 

sintesis mRNA dengan menggunakan cetakan DNA. Proses ini terjadi dalam 

nukleus menggunakan enzim DNA polimerase. Pada prokariotik, mRNA 

langsung ditranslasi menjadi polipeptida. Transkripsi dan translasi 

berlangsung bersamaan pada sel prokariotik sedangkan pada eukariotik 

keduanya berlangsung tidak bersamaan. Dalam sel eukariotik, mRNA 
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setelah selesai proses transkripsi mengalami proses pematangan sebelum 

ditranslasikan menjadi polipeptida di sitoplasma.  

Proses maturasi mRNA antara meliputi proses capping, splicing dan 

tailing. Capping adalah proses penutupan ujuang 5’P mRNA dengan 

menggunakan  molekul 7 metil guanosin oleh enzim guanilil transferase. 

Tujuan capping adalah melindungi mRNA dari degradasi dari enzim 

eksonuklease 5’- 3’. Selanjutnya mRNA dihilangkan intronnya dari ekson 

melalui proses splicing. Intron adalah bagian nukleotida yang tidak bisa 

diterjemahkan menjadi protein, sedangkan ekson sebaliknya. Proses 

maturasi mRNA selanjutnya adalah tailing, yaitu menutup ujung 3’OH 

dengan molekul poliadenil dengan bantuan enzim poli(A) polimerase. 

Tujuan tailing adalah untuk melindungi mRNA dari degradasi dari enzim 

eksonuklease 3’- 5’. Molekul mRNA yang sudah matur siap untuk 

diterjemahkan menjadi protein pada proses translasi. 

 

Gambar 3.1 Proses pematangan mRNA: capping, splicing dan tailing  
(sumber: http://bioinfo-fr.net/) 

Translasi dari proses inisiasi, yaitu berikatannya dua sub unit ribosom 

dengan mRNA pada daerah spesifik, yaitu 10-30 nukleotida pada daerah 

upstream  dari start  kodon. Sebelum proses translasi berlangsung, terjadi 

proses aktivasi yaitu proses melekatkan asam amino ke tRNA melalui 

penambahan gugus adenil oleh ATP dengan katalisis enzim aminoasil tRNA 

sintetase. Asam amino yang teraktivasi dapat membentuk ikatan ester 

antara gugus COOH dan gugus 3’OH tRNA yang menghasilkan aminoasil 

http://bioinfo-fr.net/


 
 
 
20 

 

tRNA. Aminoasil tRNA inilah yang melekat pada kodon mRNA dalam proses 

translasi. 

Proses inisiasi memerlukan suatu kodon spesifik yaitu AUG (menyandi 

asam amino metionin). Setelah proses inisiasi selesai maka dilanjutkan 

dengan terjadinya proses perpanjangan (elongasi). Pada proses 

perpanjangan rantai polipeptida ini dapat dikatakan melewati siklus yang 

terdiri dari 3 tahap. Pertama molekul aminoasil tRNA terikat pada A-site 

dengan berikatan dengan kodon mRNA yang terdapat pada A-site. Kedua, 

gugus karboksil akhir dari rantai polipeptida terlepas dari molekul tRNA 

yang ada pada P-site dan membentuk ikatan peptida dengan aminoasil tRNA 

pada A-site. Reaksi pembentukan ikatan peptide tersebut dikatalisis oleh 

suatu enzim peptidil transferase. Ketiga, rantai polipeptida yang terbentuk 

pada A-site tersebut kemudian dipindahkan ke P-site. Selanjutnya, tRNA 

bebas yang semula menduduki P-site terlepas dari ribosom dan masuk 

sitoplasma. Proses elongasi tersebut terjadi berulang dan saat ribosom 

mengenali salah satu dari tiga stop kodon yakni UAA, UAG, dan UGA. Rantai 

polipeptida yang terbentuk lepas dari ribosom.    

 

Gambar 3.2. Proses elongasi translasi  
(sumber: http://www.proteinsynthesis.org/) 

Pada percobaan kali ini mahasiswa mempelajari dogma central dalam 

biologi molekuler, yaitu transkripsi DNA menjadi mRNA dan translasi mRNA 

menjadi protein yang dengan istilah ekspresi gen. Mahasiswa harus sudah 

mendapatkan sekuen nukleotida dan protein pada Homo sapiens yang 

ditugaskan. Percobaan ini akan dimulai dengan melihat gambaran genom 
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dan sekuen nukleotid terkait untuk memahami prinsip dari ekspresi gen. 

Selanjutnya, proses transkripsi dan translasi akan dilakukan tahap demi 

tahap dengan menggunakan Open Reading Frame finder (ORF finder). 

C. PROSEDUR KERJA 

1. Buka situs web http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ dan pilih pada kolom 

Search: nucleotide, for: accession number nukleotida yang akan 

dicari (seperti tertera pada soal) kemudian klik Go 

 

2. Tampilan yang muncul seperti gambar berikut: 
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3. Klik Graphics, akan muncul deretan sekuen. Zoom untuk melihat 

informasi start kodon, dan stop kodon. Hijau adalah start kodon, 

dan merah adalah stop kodon. 
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Kembali pada hasil penulusuran accession number. Scroll ke bawah, 

klik menu Map Viewer di sebelah kanan.  

 

4. Pada halaman Map Viewer, perhatikan bagian yang ada didalam 

kotak merah, di klik satu per satu. 

Klik OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man) untuk 

memperoleh keterangan mengenai gen (penyakit yang 

berhubungan dengan gen tersebut). 

Klik sv untuk mengetahui lebih jelas posisi/letak gen dalam 

kromosom. 

Klik hm untuk mengetahui keterangan mengenai homologene gen 

tersebut dengan organisme yang lain. 

Simpan semua keterangan yang diperoleh untuk keperluan laporan. 
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5. Tampilan OMIM untuk mengetahui peran gen tersebut dalam fungsi 

biologi tubuh dan penyakit yang berhubungan dengan gen dan 

protein tersebut. Jika OMIM tidak terdapat pada tampilan Map 

viewer, kembali ke hasil penelusuran accession number dan scroll ke 

bawah. OMIM akan berada di Related Information yang berada di 

sebelah kanan. Bila tidak ada juga, maka sekuen yang anda 

masukkan belum memiliki data OMIM. 

6. Tampilan sv menunjukkan lokasi gen di kromosom secara lebih 

dekat, tampilannya bisa di zoom in/out dan digeser-geser jika ingin 

melihat lokasi gen lain pada kromosom yang sama. 

 

7. Pada tampilan hm atau homologene akan muncul keterangan 

organisme-organisme lain yang sehomolog dengan protein hasil 

translasi gen query, klik pada bagian yang ditunjuk dengan tanda 

panah, dan analisis hasilnya untuk mengetahui persentase 

kemiripannya (identity), untuk keperluan laporan praktikum. Jika 

hm (homologene) tidak terdapat pada tampilan Map viewer, kembali 

ke hasil penelusuran accession number dan scroll ke bawah. 

HomoloGene akan berada di Related Information yang berada di 
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sebelah kanan. Bila tidak ada juga, maka sekuen yang anda 

masukkan belum memiliki data HomoloGene. 

Diganti satu per satu,
dianalisa kemiripannya
dengan query ( )Homo sapiens

 

 Setelah BLAST diklik, akan muncul tampilan sebagai berikut: 
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Cara Memperoleh CDS 

1. Kembali ke hasil penelusuran accession number dan scroll ke bawah. 

Pada related information tools  klik CCDS.  

 

 

2. Jendela CCDS akan terbuka.  
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3. Pada bagian bawah terdapat sekuen nukleotida CDS bersama 

pasangan asam aminonya. 

 

 

Proses terjadinya ekspresi gen dengan menggunakan Open 

Reading Frame finder (ORF finder) 

1. Buka halaman awal pada  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/ 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/gorf/
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2. Masukkan data origin ke dalam kolom ORF finder. 

 

 

3. Tampilan ORF akan muncul dengan menunjukkan 6 cara pembacaan CDS 

(six frames). Untuk itu, klik frame untuk melihat urutan asam amino yang 

dihasilkan. Frame yang tepat diketahui dengan mencocokkan arah 

pembacaan dengan urutan asam amino yang muncul pada tampilan 

sequence viewer 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?cmd=Retrieve&db=Nucleotide&list_uids=182192&dopt=GenBank&RID=CYHFW9JN011&log$=nucltop&blast_rank=18
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Urutan Asam Amino 
Frame 1

 

 

 

 

 

 

 



 
 
 
30 

 

D. PERTANYAAN DISKUSI 

1. Pada tahap apakah ekspresi suatu gen dalam sel diatur? Jelaskan! 

2. Apakah yang disebut sebagai promotor? 

3. Apakah yang dimaksud sebagai faktor transkripsi? 

Berikan contohnya! 

4. Sebutkan proses maturasi mRNA dalam eukariotik berikut dengan 

fungsinya! 

5. Apakah yang dimaksud dengan polisistronik dan monosistronik? 
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BAB IV. DOMAIN FUNGSIONAL DAN TRANSDUKSI SINYAL 

A. SASARAN CAPAIAN 

1. Mahasiswa dapat memahami karakteristik dari protein target yang 

meliputi struktur tiga dimensi dan plot hidropati. 

2. Mahasiswa dapat mengetahui domain fungsional dari protein target 

dan fungsinya. 

3. Mahasiswa dapat memahami peran protein target dalam transduksi 

sinyal di dalam sel. 

  

B. DASAR TEORI 

Informasi genetik yang tersimpan dalam DNA disampaikan ke sel 

berupa ekspresinya sebagai protein. Protein merupakan makromolekul 

yang memegang peran penting dalam kehidupan tingkat seluler. 

Pemahaman struktur protein menjadi fundamental untuk memahami 

berbagai proses biologis yang terjadi dalam sel. Protein merupakan salah 

satu target spesifik aksi obat baik berupa enzim, reseptor dan hormon. Oleh 

karena itu, penting bagi seorang ahli biologi atau peneliti kesehatan 

mengetahui struktur suatu protein. 

Ketika protein selesai disintesis melalui proses translasi, protein 

berada dalam bentuk struktur primer. Asam-asam amino penyusun struktur 

primer dihubungkan oleh ikatan peptida yang terbentuk antara gugus COOH 

dan NH2 antar asam amino. Protein selanjutnya membentuk struktur 

sekunder. Dalam struktur sekunder, terbentuk ikatan-ikatan hidrogen antar 

asam-asam amino yang tidak bersebelahan. Struktur sekunder protein ada 

dua macam, yaitu  helix dan  sheet.  Beberapa protein seluruhnya 

mempunyai struktur helix, dan beberapa protein lainnya murni  sheet. 

Struktur protein ada yang berupa campuran antara struktur  helix dan  

sheet yang disebut struktur super sekunder atau disebut MOTIF.  Berbagai 

macam bentuk motif, antara lain:  motif (yang paling umum),  hairpin 
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(anti parallel strands connected by reverse turns),  motif (two successive 

anti-parallel  helices which are packed with their axes inclined),  barrel ( 

sheet rolling up into barrels), helix-loop-helix (helix turn helix), leucine zipper 

motif (dimerization/trimerization motif). Motif-motif tersebut bergabung 

membentuk suatu struktur protein yang disebut domain.  

DOMAIN merupakan suatu unit penyusun protein yang berupa 

domain struktural ataupun domain fungsional. Protein berukuran kecil pada 

umumnya hanya mempunyai satu domain, sedangkan protein berukuran 

besar mempunyai lebih dari satu domain (multi domain). Protein eukariotik 

lebih  cenderung multi domain dibandingkan prokariotik. Bentuk domain 

antara lain: / barrel, four helix bundle, / saddle, / sandwich. Domain 

bertanggung jawab terhadap aktivitas protein dan biasanya memiliki fungsi 

yang spesifik. Pembagian domain menurut fungsinya: DNA binding domain, 

RNA binding domain, ligand (regulatory) domains, oligomerization domains. 

Basis data dalam GenBank dapat dimanfaatkan untuk melacak keberadaan 

motif dan domain tersebut. Dari database tersebut dapat diketahui protein 

yang berbeda yang memiliki motif dan domain yang sama, dan mereka 

digolongkan dalam satu FAMILY.  

 
Gambar 4.1. Struktur tersier hemoglobin pada Arabidopsis thaliana  

(sumber: www.ncbi.nlm.nih.gov/structure) 

Protein dapat berfungsi ketika protein berada dalam lokasi yang 

seharusnya dalam sel. Letak protein dalam sel sangat beragam, di membran 

sel atau dalam sitoplasma. Letak protein dalam sel bergantung asam-asam 

amino penyusun protein tersebut. Masing-masing asam amino mempunyai 
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skala hidropati yang berbeda-beda. Protein yang hidrofilik cenderung 

berada di dalam sitoplasma sedangkan protein hidrofobik cenderung 

berada di membran sel.  Selain itu, protein yang karakteristiknya sangat 

khas adalah protein transmembran. Asam-asam amino yang menyusun 

protein transmembran terlokalisasi sesuai dengan hidrofobisitas. Asam 

amino hidrofobik tertanam dalam fosfolipid sedangkan asam amino 

hidrofilik berada di sitoplasma. 

Analisis letak protein dapat dilakukan dengan analisis hidropati.  

Definisi hidropati adalah hidrofobisitas relatif dari suatu protein. Menurut 

Kyte dan Doolittle, karakteristik hidropati asam-asam amino dikategorikan 

menurut tabel II. Semakin besar hidropati suatu protein, maka 

kecenderungan protein tersebut berada dalam lingkungan yang hidrofobik 

seperti fosfolipid membran. Hidropati juga mempengaruhi pelipatan 

protein, rantai samping yang hidrofobik berada dalam struktur protein 

sedangkan residu yang hidrofilik berada pada permukaan. Bioinformatika 

sangat membantu untuk menentukan letak suatu protein berdasarkan 

karakteristik asam-asam amino penyusunnya. Berdasarkan basis data 

protein, NCBI dirancang untuk mengetahui hidropati suatu protein untuk 

mengetahui letak dan karakteristik protein tertentu. Selain menggunakan 

NCBI, program lain yang dapat digunakan untuk analisis hidropati antara 

lain HYDRO, ExPASy dan MPEX (Membrane Protein Explorer). 

Tabel II. Indeks Hidropati Asam Amino (Kyte & Doolittle 1982) 

Residue asam 
amino 

Indeks 
Hidropati 

Residue asam 
amino 

Indeks 
Hidropati 

Ile 4,5 Ser -0,8 
Val 4,2 Tyr -1,3 
Leu 3,8 Pro -1,6 
Phe 2,8 His -3,2 
Cys 2,5 Glu -3,5 
Met 1,9 Gln -3,5 
Ala 1,8 Asp -3,5 
Gly -0,4 Asn -3,5 
Thr -0,7 Lys -3.9 
Trp -0,9 Arg -4.9 
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Setelah mengetahui letak suatu protein, maka hal penting yang harus 

diketahui ketika memperlajari biologi molekuler adalah bagaimana protein 

tersebut dapat menimbulkan efek fisiologis bagi sel. Protein dapat berperan 

untuk komunikasi sel dengan lingkungan luar dalam organisme 

multiseluler. Komunikasi antar sel dilakukan protein dengan berikatan 

dengan reseptornya pada membran atau sitoplasma untuk menimbulkan 

respon spesifik pada sel target. Dalam bab ini, dipelajari aplikasi 

bioinformatika untuk mempelajari jalur transduksi sinyal dari protein 

tertentu. 

 

C. PROSEDUR KERJA 

1. Buka situs web http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ dan pilih pada kolom 

Search: protein, for: accession number protein yang akan dicari 

conserved domainnya (seperti tertera pada soal) kemudian klik 

Go 
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2. Tampilan yang muncul seperti gambar berikut: 

 

3. Klik FASTA untuk melihat sekuen asam amino dan simpan. 

 

4. Selanjutnya klik conserved domain di bagian kanan. 
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5. Jendela conserved domain terbuka dengan tampilan seperti 

berikut: 

 

6. Berdasarkan tampilan di atas, sebutkan domain (superfamily) 

apa saja yang terdapat pada protein query!  

7. Klik link-link yang berada di dalam kotak merah untuk melihat 

keterangan lebih lanjut mengenai domain tersebut. 
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Klik link yang di tunjukkan oleh panah merah. Maka akan muncul 

tampilan sebagai berikut: 
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Klik tanda + yang di tunjukkan oleh panah yang terdapat di sisi kiri 

sebelah tulisan Structure lalu pilih structure view. Maka struktur 

protein akan terdownload. Buka file yang telah terdownload. 
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Pada link pfam maupun smart, ditampilkan susunan asam amino 

protein yang homolog pada organisme yang berbeda. Asam amino 

yang berwarna merah menunjukkan kemiripan asam amino yang 

tinggi sedangkan yang berwarna biru menunjukkan perbedaan 

yang lebih tinggi. Masing-masing kode akses dapat diklik lebih 

lanjut. 
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4. Klik pada search for similar domain architecture untuk melihat 

tampilan CDART-nya. Pilih 3 protein lain yang memiliki similar 

domain architecture dengan protein query dan sebutkan 

domain-domain lain yang terkandung di dalamnya! 
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HYDROPATHY 

1. Buka situs http://www.tcdb.org/progs/hydro.php 

 

2. Masukkan FASTA Format sequence asam amino dari protein query, 

kemudian klik Click here to plot. 

 

http://www.tcdb.org/progs/hydro.php
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Interpretasi tampilan data yang diperoleh, mengenai sifat 

protein query, apakah hidrofob atau hidrofil dan bagaimana 

kemungkinan lokasi dari protein tersebut. 

3. Analisis menggunakan situs lain seperti tertera pada petunjuk 

praktikum dapat dicoba sendiri. 
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TRANSDUKSI SINYAL 

1. Buka situs http://cgap.nci.nih.gov/ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

2. klik Pathways, maka muncul tampilan sebagai berikut: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://cgap.nci.nih.gov/
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3. Klik Pathway Searcher (di bagian kiri tampilan) 

 

4. Masukkan nama protein yang akan dicari pathwaynya (protein 

query) pada kolom keyword dan klik Go 
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5. Bila hasil lebih dari satu, pilih salah satu jalur transduksi sinyal 

yang berhubungan dengan protein query, kemudian ceritakan 

jalurnya! 

 

D. PERTANYAAN DISKUSI 

1. Apakah yang disebut dengan domain? 

2. Apa perbedaan domain fungsional dan domain struktural? 

3. Apa perbedaan motif dan domain? 

4. Bagaimana karakteristik hidropati protein transmembran? 

5. Apakah yang disebut sebagai transduksi sinyal? 
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BAB V. ANALISIS PENYEJAJARAN NUKLEOTIDA  

DAN PROTEIN 

A. SASARAN CAPAIAN  

1. Mahasiswa mampu melakukan analisis penyejajaran urutan 

DNA atau protein menggunakan BLAST secara online. 

2. Mahasiswa mampu memahami homologi, orthologi dan paralogi 

gen. 

3. Mahasiswa mampu memahami polimorfisme DNA pada 

organisme tertentu dari sekuen nukleotide. 

B. DASAR TEORI 

Peran biologis sebuah protein ditentukan oleh struktur protein 

tersebut, terutama konformasi 3 dimensi protein. Sekuen nukleotida 

atau protein yang mirip dapat diidentifikasi sebagai protein homolog. 

Homologi gen atau protein dapat didefinisikan sebagai ’kemiripan 

sekuen’; suatu sekuen dikatakan homolog apabila lebih dari 80% sekuen 

identik. Gen homolog yang ditemukan pada dua spesies yang berbeda 

disebut sebagai ortologi sedangkan gen homolog yang terduplikasi 

dalam satu spesies disebut sebagai paralogi. Spesies dengan gen ortholog 

kemungkinan berasal dari nenek moyang yang sama yang mengalami 

evolusi genetik. Gen paralog kemungkinan mempunyai struktur dan 

fungsi yang berbeda. Homologi suatu gen atau protein dapat ditentukan 

melalui analisis penyejajaran sekuen (sequence alignment). 

Analisis penyejajaran adalah proses membandingkan urutan basa 

pada dua atau lebih nukleotida atau protein. Analisis bioinformatika 

untuk penyejajaran urutan nukleotida atau asam amino dengan 

menggunakan sistem sederhana secara online, yaitu BLAST. BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool) adalah sebuah software sederhana 

berdasarkan basis data untuk membandingkan informasi biologis primer 
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seperti basa nukleotida atau asam amino pada protein. Sebuah pencarian 

BLAST memungkinkan peneliti untuk membandingkan urutan QUERY 

dengan basis data dan mengidentifikasi urutan tersebut dengan basis 

data yang tersedia online. Dengan demikian, BLAST memungkinkan 

peneliti untuk mencari urutan nukleotida maupun protein yang mirip. 

Prinsip dasar yang mendasari kerja BLAST adalah sebagai berikut: 

 

BLAST adalah program online yang paling banyak digunakan untuk 

membandingkan urutan nukleotida atau protein. Dengan menggunakan 

program blastn dan blastp yang terdapat pada situs NCBI ini kita dapat 

mencari protein homolog dari berbagai macam organisme. Analisis 

BLAST dalam NCBI juga dapat digunakan sebagai alat untuk mencari gen 

homolog baik ortolog maupun paralog. Gen ortolog merupakan gen-gen 

yang mirip serta menghasilkan protein yang berfungsi sama dalam 

spesies yang berbeda. Sedangkan, gen paralog merupakan gen-gen yang 

mirip dalam 1 spesies tetapi menghasilkan protein yang berbeda fungsi. 

Gen paralog dapat dijelaskan melalui proses penurunan gen dari nenek 

moyang sama sedangkan gen ortolog dapat dijelaskan melalui proses 

duplikasi gen (Gambar 5.1). 

 

Gambar 5.1 Homologi Gen 
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Aplikasi BLAST dapat digunakan untuk mencari protein farmasetik 

untuk terapi suatu penyakit; misalnya insulin untuk terapi diabetes. 

Sebelum insulin dapat diproduksi dengan teknik rekayasa genetika, 

insulin diambil dari beberapa organisme lain yang mirip seperti babi 

ataupun sapi. Urutan nukleotida dan protein pada insulin babi dan sapi 

tidak sama persis dengan insulin manusia. Oleh karena itu, terapi 

diabetes militus pada manusia menggunakan insulin yang berasal dari 

spesies lain, dapat memicu reaksi alergi. 

Selain untuk analisis homologi gen/protein, BLAST juga dapat 

digunakan untuk analisis polimorfisme. Polimorfisme adalah variasi 

dalam sekuen DNA tertentu pada individu yang berbeda. Polimorfisme 

disebabkan oleh mutasi genetik seperti delesi (penghilangan) dan insersi 

(penyisipan) juga bertanggung jawab atas variasi dalam urutan DNA. 

Salah satu akibat dari polimorfisme gen adalah perbedaan efek obat 

pada individu yang berbeda. Pada satu individu pada dosis tertentu 

sudah memberikan efek farmakologi sedangkan pada individu lain 

dibutuhkan dosis yang lebih rendah atau tinggi. Kejadian tersebut 

disebabkan oleh polimorfisme pada gen-gen yang menyandi enzim 

pemetabolisme obat. 

 

C. PROSEDUR KERJA 

Contoh soal 

Nukleotida query 

Sekuens nukleotida: 

CTCGGTCTTT AAAAGGAAGA AGGGGCTTAT CGTTAAGTCG CTTGTGATCT 

TTTCAGTTTC TCCAGCTGCT GGCTTTTTGG ACACCCACTC CCCCGCCAGG 

AGGCAGTTGC AAGCGCGGAG GCTGCGAGAA ATAACTGCCT CTTGAAACTT 

GCAGGGCGAA GAGCAGGCGG CGAGCGCTGG GCCGGGGAGG GACCACCCGA 
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GCTGCGACGG GCTCTGGGGC TGCGGGGCAG GGCTGGCGCC CGGAGCCTGA 

GCTGCAGGAG GTGCGCTCGC TTTCCTCAAC AGGTGGCGGC GGGGCGCGCG 

CCGGGAGACC CCCCCTAATG CGGGAAAAGC ACGTGTCCGC ATTTTAGAGA 

AGGCAAGGCC GGTGTGTTTA TCTGCAAGCC ATTATACTTG CCCACGAATC 

TTTGAGAACA TTATAATGAC CTTTGTGCCT CTTCTTGCAA GGTGTTTTCT 

CAGCTGTTAT CTCAAGACAT GGATATAAAA AACTCACCAT CTAGCCTTAA 

TTCTCCTTCC TCCTACAACT GCAGTCAATC CATCTTACCC CTGGAGCACG 

GCTCCATATA CATACCTTCC TCCTATGTAG ACAGCCACCA TGAATATCCA 

GCCATGACAT TCTATAGCCC TGCTGTGATG AATTACAGCA TTCCCAGCAA 

TGTCACTAAC TTGGAAGGTG GGCCTGGTCG GCAGACCACA AGCCCAAATG 

TGTTGTGGCC AACACCTGGG CACCTTTCTC CTTTAGTGGT CCATCGCCAG 

TTATCACATC TGTATGCGGA ACCTCAAAAG AGTCCCTGGT GTGAAGCAAG 

ATCGCTAGAA CACACCTTAC CTGTAAACAG AGAGACACTG AAAAGGAAGG 

TTAGTGGGAA CCGTTGCGCC AGCCCTGTTA CTGGTCCAGG TTCAAAGAGG 

GATGCTCACT TCTGCGCTGT CTGCAGCGAT TACGCATCGG GATATCACTA 

TGGAGTCTGG TCGTGTGAAG GATGTAAGGC CTTTTTTAAA AGAAGCATTC 

AAGGACATAA TGATTATATT TGTCCAGCTA CAAATCAGTG TACAATCGAT 

AAAAACCGGC GCAAGAGCTG CCAGGCCTGC CGACTTCGGA AGTGTTACGA 

AGTGGGAATG GTGAAGTGTG GCTCCCGGAG AGAGAGATGT GGGTACCGCC 

TTGTGCGGAG ACAGAGAAGT GCCGACGAGC AGCTGCACTG TGCCGGCAAG 

GCCAAGAGAA GTGGCGGCCA CGCGCCCCGA GTGCGGGAGC TGCTGCTGGA 

CGCCCTGAGC CCCGAGCAGC TAGTGCTCAC CCTCCTGGAG GCTGAGCCGC 

CCCATGTGCT GATCAGCCGC CCCAGTGCGC CCTTCACCGA GGCCTCCATG 

ATGATGTCCC TGACCAAGTT GGCCGACAAG GAGTTGGTAC ACATGATCAG 

CTGGGCCAAG AAGATTCCCG GCTTTGTGGA GCTCAGCCTG TTCGACCAAG 

TGCGGCTCTT GGAGAGCTGT TGGATGGAGG TGTTAATGAT GGGGCTGATG 

TGGCGCTCAA TTGACCACCC CGGCAAGCTC ATCTTTGCTC CAGATCTTGT 

TCTGGACAGG GATGAGGGGA AATGCGTAGA AGGAATTCTG GAAATCTTTG 

ACATGCTCCT GGCAACTACT TCAAGGTTTC GAGAGTTAAA ACTCCAACAC 

AAAGAATATC TCTGTGTCAA GGCCATGATC CTGCTCAATT CCAGTATGTA 
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CCCTCTGGTC ACAGCGACCC AGGATGCTGA CAGCAGCCGG AAGCTGGCTC 

ACTTGCTGAA CGCCGTGACC GATGCTTTGG TTTGGGTGAT TGCCAAGAGC 

GGCATCTCCT CCCAGCAGCA ATCCATGCGC CTGGCTAACC TCCTGATGCT 

CCTGTCCCAC GTCAGGCATG CGAGTAACAA GGGCATGGAA CATCTGCTCA 

ACATGAAGTG CAAAAATGTG GTCCCAGTGT ATGACCTGCT GCTGGAGATG 

CTGAATGCCC ACGTGCTTCG CGGGTGCAAG TCCTCCATCA CGGGGTCCGA 

GTGCAGCCCG GCAGAGGACA GTAAAAGCAA AGAGGGCTCC CAGAACCCAC 

AGTCTCAGTG ACGCCTGGCC CTGAGGTGAA CTGGCCCACA GAGGTCACAG 

GCTGAAGCGT GAACTCCAGT GTGTCAGGAG CCTGGGCTTC ATCTTTCTGC 

TGTGTGGTCC CTCATTTGG 

 

Asam amino query 

Sekuens asam amino 

MDIKNSPSSL NSPSSYNCSQ SILPLEHGSI YIPSSYVDSH HEYPAMTFYS 

PAVMNYSIPS NVTNLEGGPG RQTTSPNVLW PTPGHLSPLV VHRQLSHLYA 

EPQKSPWCEA RSLEHTLPVN RETLKRKVSG NRCASPVTGP GSKRDAHFCA 

VCSDYASGYH YGVWSCEGCK AFFKRSIQGH NDYICPATNQ CTIDKNRRKS 

CQACRLRKCY EVGMVKCGSR RERCGYRLVR RQRSADEQLH CAGKAKRSGG 

HAPRVRELLL DALSPEQLVL TLLEAEPPHV LISRPSAPFT EASMMMSLTK 

LADKELVHMI SWAKKIPGFV ELSLFDQVRL LESCWMEVLM 

MGLMWRSIDH PGKLIFAPDL VLDRDEGKCV EGILEIFDML LATTSRFREL 

KLQHKEYLCV KAMILLNSSM YPLVTATQDA DSSRKLAHLL NAVTDALVWV 

IAKSGISSQQ QSMRLANLLM LLSHVRHASN KGMEHLLNMK CKNVVPVYDL 

LLEMLNAHVL RGCKSSITGS ECSPAEDSKS KEGSQNPQSQ  
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HOMOLOGI PROTEIN 

Langkah Kerja dengan BLASTn 

1. Buka situs www.ncbi.nlm.nih.gov 

 

2. Pilih tool ”BLAST” (klik satu kali), akan muncul tampilan pilihan 

program BLAST. Untuk mencari gen suatu sekuen nukleotida 

dari database nukleotida pilih ”nucleotide blast” (blastn). 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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3. Setelah tampilan muncul, entri sekuen nukleotida (query) yang 

akan dicari; pilih setting pencarian dari database ”others” (jika 

belum diketahui spesiesnya); pilih program ”megablast”; klik 

”BLAST” untuk memulai proses searching. 
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4. Hasil searching/pencarian mendapatkan tampilan seperti 

berikut: Hasil blast umumnya akan menghasilkan lebih dari satu 

sekuen yang bersesuaian. Pilih hasil dengan skor paling tinggi. 
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5. Klik “Accession” gen terpilih (hasil blastn) untuk keterangan 

lebih lanjut, (tanda panah menunjukkan bagian yang berisi 

informasi penting). 
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Asam Amino atau
Sekuen Protein
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Promoter
atg, Start Kodon

CDA

tga, Stop Kodon  

6. Pada related information klik gene, didapat deskripsi lebih lanjut 

mengenai gen tersebut. 
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7. Jika ingin melihat lokasi gen tersebut pada kromosom, klik “map 

viewer”.  

 

8. Klik Uni gene pada gen terpilih tersebut, akan didapat homologi 

protein dari gen terpilih. Pilih spesies yang dikehendaki, 

misalnya human, klik untuk keterangan lebih lanjut. Selanjutnya 

dari masing-masing protein yang homolog dengan protein 

query bisa di klik lebih lanjut untuk mengetahui sekuens gen 

dan sekuens asam aminonya. 

 



 
 
 
58 

 

 

 

Langkah Kerja dengan BLASTp 

1. Buka situs www.ncbi.nlm.nih.gov 

 

2. Pilih tool ”BLAST” (klik satu kali). Untuk mencari protein 

homolog dari query asam amino gunakan ”protein blast” 

(blastp). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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3. Setelah tampilan muncul, entri sekuen protein (query) yang akan 

dicari; pilih seting pencarian dari database (jika membatasi 

hanya ingin mencari pada spesies tertentu, ketik nama 

organisme); pilih program ”blastp”; klik ”BLAST” untuk memulai 

proses searching. 
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4. Hasil searching akan didapat tampilan seperti berikut: 
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5. klik pada accession number yang memiliki skor paling tinggi 

maka akan muncul tampilan sbb: 

 

 

POLIMORFISME 

1. Pada jendela BLAST pastikan database yang digunakan 

berasal dari satu organisme. Seperti pada gambar dibawah 

menggunakan database human genomic+transcript, sehingga 

hasil Blast yang muncul berasal dari organisme homo sapiens. 
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2. Pada tampilan hasil BLAST, dibagian atas terdapat tools 

formatting options. Klik tools tersebut. 

 

3. Akan muncul tampilan seperti berikut. 
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4. Pada bagian Alignment view  pilih Flat Query-anchored with dot 

for identities. Klik Reformat yang terletak disebelah kanan atas. 

 

5. Scroll  kebawah pada bagian alignment, akan terlihat 

polimorfisme seperti gambar berikut: 

 

D. PERTANYAAN DISKUSI 

1. Apakah yang dimaksud dengan homologi protein? 

2. Apakah perbedaan homologi, ortologi dan paralogi? 

3. Apakah yang disebut sebagai polimorfisme?  

4. Sebutkan manfaat seorang farmasis memahami tentang 

polimorfisme? 

5. Apakah yang disebut sebagai CDS? 
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BAB VI. DESAIN PRIMER UNTUK PCR  

A.  SASARAN CAPAIAN  

1. Mahasiswa memahami dan menjelaskan  Polymerase Chain Reaction 

(PCR) dan aplikasinya dalam bidang kefarmasian. 

2. Mahasiswa mampu mendesain urutan DNA primer sesuai dengan 

urutan gen yang diinginkan. 

B.  DASAR TEORI 

PCR (Polymerase Chain Reaction), merupakan teknik perbanyakan 

(amplifikasi) potongan DNA secara in vitro . Teknik PCR ini sangat 

berguna untuk berbagai macam analisis DNA untuk berbagai macam 

kepentingan antara lain penelitian, forensik dan diagnosis penyakit. 

Jumlah DNA yang diisolasi dari sampel jumlahnya terbatas sehingga 

tidak dapat langsung dideteksi. Dalam bidang penelitian, PCR dapat 

digunakan untuk membandingkan urutan nukleotida pada spesies yang 

berbeda. Dalam bidang forensik, PCR dapat memperbanyak DNA yang 

digunakan untuk identifikasi pelaku atau korban pembunuhan atau 

kecelakaan. Selain itu, PCR dapat membantu untuk diagnosis penyakit 

yang terjadi akibat mutasi pada tingkat DNA. 

 

Gambar 6.1 Teori Replikasi DNA  
(sumber: http://www.slideshare.net/ichottt28/substansi-genetika) 
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Reaksi dalam PCR pada dasarnya adalah reaksi replikasi DNA 

secara semi-konservatif (Gambar 5.1). DNA memerlukan primer dalam 

sintesis strand DNA baru karena enzim DNA polimerase tidak dapat 

mensintesis DNA secara de novo. Mekanisme PCR sebagai berikut: DNA 

cetakan dikendorkan dengan enzim topoisomerase dan dibuka oleh 

enzim helikase, DNA baru disintesis oleh enzim DNA polymerase. Seperti 

halnya replikasi DNA, reaksi dalam PCR membutuhkan primer. Selain itu 

juga dibutuhkan DNA sampel yang digunakan sebagai template, Taq 

polymerase, deoksiribonukleotida (dNTP) dan buffer. Perbedaannya, 

pada PCR pembukaan double strand DNA dilakukan dengan manipulasi 

suhu reaksi. PCR tergantung kemampuan primer berhibridisasi secara 

spesifik pada DNA target. Secara umum, proses PCR dibagi menjadi 3 

tahap yaitu: 

1. Denaturasi  

Denaturasi adalah pemisahan double stranded DNA menjadi single 

stranded DNA. Denaturasi dilakukan dengan menaikkan suhu tabung 

reaksi sampai dengan 95oC. Tabung reaksi ini berisi DNA yang 

diamplifikasi, primer, enzim Taq polymerase dan buffer. 

2. Penempelan primer (annealing/hibridisasi) 

Suhu reaksi diturunkan hingga antara 37-60oC. Pada tahap ini 

diperlukan optimasi suhu supaya primer dapat menempel pada 

sekuen DNA target yang akan diamplifikasi. Hibridisasi primer pada 

oligonukleotida target dipengaruhi oleh kekuatan ionic (konsentrasi 

ion K+ dan Mg2+ dalam buffer) dan suhu. Suhu hibridisasi  perlu 

dioptimasi supaya primer dapat menempel tepat pada DNA target. 

Suhu hibridisasi sangat dipengaruhi oleh desain primer yang 

digunakan pada PCR. 

3. Polimerisasi 

Pada tahap ini terjadi perpanjangan rantai DNA pada ujung 3’-OH 

bebas pada primer. Suhu reaksi kembali dinaikan menjadi 72oC.  
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Berikut adalah contoh pengaturan suhu dan siklus pada PCR 

 

 

 
Gambar 6.2. Reaksi dalam siklus PCR 

(sumber: http://www.life.illinois.edu/ib/335/MolSyst.html) 
 
 
 
 
 
 
 

http://www.life.illinois.edu/ib/335/MolSyst.html
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Siklus Denaturasi Annealing Polimerisasi 

1 94 oC, 10 menit 55 oC, 2 menit 72 oC, 2 menit 

2-29 94 oC, 1 menit 55 oC, 2 menit 72 oC, 2 menit 

30 94 oC, 1 menit 55 oC, 2 menit 72 oC, 2 menit 

 

Jenis PCR ada 4 macam; antara lain: Real time/quantitative  PCR, 

Nested PCR, Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) PCR dan 

Reverse transcript (RT) PCR. Real time PCR merupakan PCR yang dapat 

digunakan untuk tujuan kuantitatif sehingga disebut kuantitatif PCR (q-

PCR). Pada PCR konvensional, data yang diperoleh berupa data kualitatif. 

Real time PCR lebih aplikatif digunakan untuk analisis ekspresi suatu gen 

akibat perlakuan tertentu. Berbeda dengan PCR yang lain, nested PCR 

adalah modifikasi PCR yang bertujuan untuk mengurangi resiko 

kontaminasi akibat primer salah menempel. Pada PCR konvensional, 

primer menempel pada terminal DNA target. Problem yang sering 

muncul adalah penempelan primer pada sekuen non spesifik sehingga 

kemungkinan terjadi positif palsu. Nested PCR menggunakan 2 pasang 

primer selama proses PCR, primer kedua bertujuan mengamplifikasi 

DNA target yang berada diantara DNA target amplifikasi pertama. 

Dengan demikian, sekuen DNA yang diperbanyak lebih spesifik. 

 Reverse transcript-PCR (RT-PCR) merupakan PCR yang 

menggunakan sampel mRNA untuk diamplifikasi. Molekul mRNA 

kemudian ditranskripsi balik menjadi cDNA yang kemudian 

diamplifikasi menggunakan teknik PCR. Teknik PCR yang lain adalah 

Retriction Fragmen Length Polymorphism PCR (RFLP PCR) menggunakan 

teknik amplifikasi PCR secara umum. Pada akhir proses PCR, DNA hasil 

PCR dipotong menggunakan enzim retriksi. RFLP PCR berguna untuk 

membedakan DNA yang mengalami mutasi pada basa tertentu. Berbagai 
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macam penyakit yang disebabkan oleh mutasi dapat dideteksi 

menggunakan RFLP PCR. 

Dalam bab ini, dilakukan desain primer dengan tujuan untuk 

mendapatkan primer yang spesifik supaya hanya dapat memperbanyak 

daerah DNA yang diinginkan. Metode PCR dapat meningkatkan jumlah 

urutan DNA ribuan bahkan jutaan kali dari jumlah semula, sekitar 106
 – 

107 kali. Primer dapat disusun secara manual. Primer akan disintesis 

sebagai oligonukleotida sepanjang 15 – 32 bp dengan urutan dari ujung-

5’ ke ujung-3’ dan primer ini harus mampu mengenali urutan yang 

diamplifikasi. Untuk standar amplifikasi sepanjang primer mempunyai 

kisaran pasangan basa sekitar 20 basa panjangnya pada tiap primernya.  

Beberapa syarat yang harus dipenuhi oleh primer yang baik antara 

lain: urutan primer mengandung urutan basa GC sebanyak 45-60%. 

Primer yang kandungan GC-nya kurang dari 50% perlu diperpanjang 

menjadi lebih dari 18 basa sehingga Tm menjadi diatas 50oC. Presentase 

GC, selain mempengaruhi Tm juga suhu annealing (Temperature 

annealing-Ta). Ujung-3’ dari setiap primer harus G atau C,  tetapi hindari 

susunan nukleotida G/C berturut-turut tiga pada ujung ini, misal CCG, 

GCG, GGC, GGG, CCC, GCC. Ujung 3’ penting untuk menghindari miss-

priming. 

Urutan basa dalam primer tidak saling komplementer sehingga 

membentuk dimer-primers, berikatan satu sama lain, atau membentuk 

hairpins. Selain itu, untuk menghindari menyusun primer pada daerah 

DNA repetitif. Selain itu, faktor homologi urutan nukleotida dengan 

urutan DNA target sangat mempengaruhi kestabilan ikatan keduanya. 

Semakin tinggi persentase homologi semakin stabil ikatan yang 

terbentuk. 
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Penempelan (annealing) suatu primer terhadap DNA target 

tergantung pada ujung untai, banyaknya kandungan GC, dan konsentrasi 

primer itu sendiri. Optimalisasi annealing temperature dihitung dengan 

kalkulasi melting temperature (Tm) dari ikatan primer dan DNA 

template. Annealing temperature sangat tergantung pada primer dengan 

Tm yang tertentu. Cara melting temperature  dapat menggunakan 

persamaan matematika sebagai berikut: 

 

Annealing temperature umumnya 5oC dibawah Tm primer yang 

sebenarnya. Secara praktis, Tm ini dipengaruhi oleh komponen buffer, 

konsentrasi primer, dan DNA template. 

Dewasa ini, desain primer dilakukan dengan menggunakan software 

baik pada computer maupun website secara online. Software yang 

digunakan untuk bidang biologi memberikan wacana tersendiri pada 

bidang bioinformatika. Dalam buku ini ditunjukkan salah satu cara 

mendesain primer yang sederhana menggunakan basis data online tidak 

berbayar. 

C. PROSEDUR KERJA 

1. Buka situs web http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ dan pilih pada 

kolom Search: nucleotide, for: nama gen kemudian klik search 
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2. Hasil pencarian akan muncul. Klik salah satu gen yang 

diinginkan. 

 

3. Pilih pick primers yang terdapat pada bagian kanan. 
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4. Selanjutnya jendela primer BLAST akan terbuka. Scroll kursor 

kebawah. Klik Get primers. 

 

 

5. Berikut contoh tampilan hasil: 
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6. Scroll ke bawah untuk melihat urutan nukleotida pasangan 

primer. 

 

 

D. PERTANYAAN DISKUSI 

1. Sebutkan aplikasi PCR dalam dunia kesehatan! 

2. Mengapa dalam PCR diperlukan primer? 

3. Sebutkan dan jelaskan 4 jenis PCR! 

4. Mengapa mendesain primer adalah kunci keberhasilan proses 

PCR? 

5. Sebutkan persyaratan primer yang baik! 
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LAMPIRAN DAFTAR KODE PROTEIN/NUKLEOTIDA DALAM NCBI 

YANG DAPAT DIGUNAKAN UNTUK PEMBELAJARAN 

 

1. Protein: NP_002677.1/NM_002686.4 (phenylethanolamine N-

methyltransferase). Transd: SAM (S-adenosylmethionine-

dependent methyltransferases). 

2. Protein: NP_005949.1/ NM_005958.3 (melatonin receptor). 

Transd: MTNR1A. 

3. Nucleotide: NM_000912.3/ NP_000903.2 (opioid receptor kappa 

1). Transd: OPRK1. 

4. Protein: NP_009163.2/NM_007232.2 (histamine H3 receptor). 

Transd: HRH3. 

5. Nucleotide: NM_004224.3 (Homo sapiens G protein-coupled 

receptor 50). Transd: GPR50. 

6. Protein: NP_006158.2/NM_006167.3 (protein Nkx-3.1 isoform 1). 

Transd: NKX3-1. 

7. Protein: NP_001287.2/NM_001296.4 (atypical chemokine 

receptor). Transd: ACKR2. 

8. Protein: NP_001020018.1/ NM_001024847.2 (TGF-beta receptor 

type-2). Transd: TGFBR2. 

9. Protein: NP_000537.3/ NM_000546.5 (cellular tumor antigen 

p53). Transd: TP53. 

10. Protein: NP_000029.2 (adenomatous polyposis coli protein). 

Transd: APC. 

11. Protein: NP_032897.2 (plasminogen activator inhibitor 1 

precursor). Transd: Serpine1. 

12. Protein: NP_000292.1 (plasminogen isoform 1 precursor). Transd: 

PLG. 

13. Protein: NP_003591.2 (aurora kinase A). Transd: AURKA. 
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14. Protein: NP_001091679.1/ NM_001098209.1 (catenin beta-1). 

Transd: CTNNB1. 

15. Protein: NP_000917.3/ NM_000926.4 (progesterone receptor). 

Transd: PGR. 

16. Protein: NP_001138303.1/ NM_001144831.1 (prohibitin-2). 

Transd: PHB2. 

17.  Protein: NP_000066.1/ NM_000075.3 (cyclin-dependent kinase 

4). Transd: CDK4. 

18. Protein: NP_000651.3 (transforming growth factor beta-1). 

Transd: TGFB1. 

19. Protein: NP_001175.2 (serine/threonine-protein kinase ATR). 

Transd: ATR. 

20. Protein: NP_000042.3 (serine-protein kinase ATM). Transd: ATM. 

21. Protein: NP_000624.2 (apoptosis regulator Bcl-2 alpha isoform). 

Transd: BCL2. 

22. Protein: NP_001278357.1 (apoptosis regulator BAX isoform 1). 

Transd: BAX. 

23. Protein: NP_001218.1 (caspase-7 isoform alpha precursor). 

Transd: CASP7. 

24. Protein: NP_004313.1 (bcl2 antagonist of cell death). Transd: 

BAD. 

25. Protein: NP_009041.2 (telomerase protein component 1). Transd: 

TEP1. 

26. Protein: NP_001180305.1 (telomerase reverse transcriptase 

isoform 2). Tansd: TERT. 

27. Protein: NP_001171601.1 (epidermal growth factor). Transd: 

EGF. 

28. Protein: NP_000866.1 (insulin-like growth factor 1 receptor). 

Transd: IGF1R. 

29. Protein: NP_001092.1 (actin). Transd: ACTB. 
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30. Protein: XP_011530308.1 (nuclear factor NF-kappa-B). Transd: 

NFKB1. 

31. Protein: NP_001231063.1 (mitogen-activated protein kinase). 

Transd: MAP3K8. 

32. Protein:  NP_004351.1 (cadherin-1). Transd: CDH1. 

33. Protein: XP_011518955.1 (GTPase Kras). Transd: KRAS. 

34. Protein: NP_000068.1 (cyclin-dependent kinase inhibitor 2A). 

Transd: CDKN2A. 

35. Protein: NP_000591.1 (interleukin-6). Transd: IL6. 

36. Protein: NP_954592.1 (histone-arginine methyltransferase 

CARM1). Transd: CARM1. 

37. Protein:  NP_000585.2 (tumor necrosis factor). Transd: TNF. 

38. Protein: NP_000169.1 (glutathione synthetase). Tansd: GSS. 

39. Protein: NP_000628.2 (glutathione reductase). Transd: GSR. 

40. Protein:  NP_000302.1 (major prion protein). Transd: PRNP. 

41. Protein: NP_001019978.1 (amyloid-like protein 1). Transd: 

APLP1. 

42. Protein:  NP_001138884.1 (nuclear factor erythroid 2-related 

factor 2). Transd: NFE2L2. 

43. Protein: NP_001124491.1 (glial fibrillary acidic protein isoform 

2). Transd: GFAP. 

44. Protein: NP_001181883.1 (matrin-3 isoform a). Transd: MATR3. 

45. Protein: NP_001020278.1 (double-stranded RNA-specific 

adenosine deaminase). Transd: ADAR. 

46. Protein: NP_000570.1 (chemokine receptor). Transd: CCR5. 

47. Protein: NP_001186078.1 (lactotransferrin isoform 2). Transd: 

LTF. 

48. Protein:  NP_005912.1 (mitogen-activated protein kinase kinase). 

Transd: MAP3K1. 
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49. Protein: NP_001269.3 (inhibitor of nuclear factor kappa-B kinase 

subunit alpha). Transd: CHUK. 

50. Protein: NP_001020413.1 (interleukin-1 receptor-associated 

kinase 1). Transd: IRAK1. 

51. Protein:  NP_001166037.1 (myeloid differentiation primary 

response protein MyD88). Transd: MYD88. 

52. Protein: NP_004611.1 (TNF receptor-associated factor 6). Transd: 

TRAF6. 

53. Protein: NP_000954.1 (prostaglandin G/H synthase 2). Transd: 

PTGS2. 

54. Protein:  NP_000953.2 (prostaglandin G/H synthase 1). Transd: 

PTGS1. 
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