COMPUTATIONAL THINKING TEST BERORIENTASI BIOLOGICAL DATABASE

Nama : Hari, Tanggal
Jenis Kelamin Asal Sekolah
Usia ! Kelas

Petunjuk Umum:

Bacalah setiap situasi dan soal dengan teliti

Pilihlah jawaban yang tepat

Jumlah soal sebanyak 14, tiap butir soal memiliki empat pilihan jawaban

Waktu pengerjaan soal 70 menit

Tidak diperbolehkan menggunakan kalkulator, HP, atau alat bantu lainnya dalam
menjawab soal.
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| Nomor 1 | NCBI |

Seorang peneliti ingin mengetahui database gen BRCA untuk data penelitiannya. Ia kemudian

membuka laman https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ dengan mengetik “BRCA gene” dan mengklik

search. Kemudian muncul berbagai nama gen beserta ID-nya. Peneliti tersebut memilih gen

BRCA2 dengan ID 675 seperti pada gambar berikut (https:/www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/675).

Perbaikan DNA BRCAZ BRCAZ terkait [ Homo sapiens {manusia) ] m ?""“' 2

1D Gey: 575, diparbana pada 1T-Mar- 224

“ Ringkasan

Simbol Resmi  BRCAZ RN
Nama Lengkap Resmi  Porbaikan DNA BRCAZ terkal LT
Sumber utama  HUMC HGNC 110 Fanotips
Lihat terkadt  Ensomib L
Tipe gen  penghodean prolsn
Status RefSeq DITIMIAL
Organisme  Horo s
Garis lsturunan  sukariota: Motacroa; Chondata: kranita; Tulang balakang. Eulsdscstomi; Mamalia: Eutheria; Euwwchonloglies: Primata
Magiiorrhini; kalarak, Momerdan: Homo
Juga dikenal sebagai  MODE. FACD. FAD1; GLM3, BROCI: FANCD: PNGAZ: FANCD1; XRCC11; BROVCAZ
Ringkasan Mutasi yang diwariskan pada BRCAT dan gen ini, BRCAZ, meningkatkan risiko betkena kankor payudara alsu ovarium
souirel Pachip. Bak BRCA1 dan BRCAZ Yeifibat dalam parreihanaan slabilfas (enom Khususiya jalur fekombinas: homoiog
unbuk parbalkan DN urial ganda, Elson terbesar pada kedua pen tersabul adatah ekson 11, yang manampng mutast

Bibliagrafi

000001 35610 MIM GO0 185 MansGenome HGKNC 1101

paling penting dan sering ferjoad pada pasien karker payudarn, Gen BRCAZ deemulan pada kromosom 13912 3 manusa.
Protin BRCAZ mengardung Dobaraga salian moti! 70 aa yang dissbut moit BRC, dan mosl e momasdias: ponglatan
rekcmbinass RADST yang berfungsi dalam perbaikan DNS. BRCAZ dianggan sebagal gon porskan kumor, kinen bumors
dengan midas BRCAZ umumings menuanpikian hilangrya heernngoslas (LOH) dart alsl ipe k. |fisedinkan olsh RefSeq
Wi 2020(
Ekspresi Ekspresi luss o sumsum kulang (RPKM 2.9), testis (RPKM 2.2) dan 17 jarngan Bsin Linal lebeh laomd
Ahl oriolog  Thus seuanE

@ Cobua tabel Gene

yang baru Coba abel Transkem yang barn

Terdapat beberapa pernyataan berkaitan dengan informasi pada gambar di atas:
1) Mutasi BRCA2 menyebabkan hilangnya homozigositas tipe liar

2) BRCAI dan BRCAZ2 beresiko meningkatkan kanker payudara

3) Gen BRCA2 dapat menghambat poliferasi sel berlebih

4) Ekson 11, daerah mutasi yang sering terjadi pada kanker payudara

5) Motif BRC meningkatkan efek negatif dari mutasi gen
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Apa saja informasi yang dapat diuraikan dari informasi di atas untuk membantu peneliti
memahami mutasi pada gen BRCA2 6757

a. 1,2, dan3 b. 2,3,dan4

c. 3,4,dan5 d 3,4,dan 3

| Nomor 2 | NCBI |

Masih pada laman yang sama dengan gambar di atas (soal nomor 1), peneliti menggulir laman
tersebut ke bawah dan menemukan menu FASTA untuk mengetahui susunan nukleotida yang
menyusun gen BRCA2 ID 675. la kemudian menyalin sejumlah baris susunan nukleotida

tersebut seperti di bawah ini.
>NC 000013.11:sample
AGAGGCGGAGCCGCTGTGGCACTGCTGCGCCTCTGCTGCGCCTCEGGTGTCTTT TGCEGCGETGEETCGT
CGCCGGGAGAAGCGTGAGGGGACAGAT TTGTGACCGGCGCGGTTTITTGTCAGCT TACTCCGGCCARARRR
GRACTGCACCTCTGGAGCGGGTTAGTGETEETGGTAGTGGETTGEEACGAGCGCGTCTTCCGCAGTCCCA
GTCCAGCGTGGCEEEGEEAGCGCCTCACGCCCCGGETCGCTGCCGCGGCTTICTTIGCCCTTTITGTCTCTGCT
AACCCCCACCCATGCCTGAGAGARAGGTCCTTGCCCGARGGCAGATTTTCGCCARGCARATTCGAGCCCE
GCCCCTTCCCTGGEGTCTCCAT TTCCCGCCTCCGGCCCGGCCTTTGGGCTCCGCCTTCAGCTCARGACTTA
ACTTCCCTCCCAGCTGTCCCAGATGACGCCATCTGARATTTCT TGGAAACACGATCACTT TAACGGRATA
TTGCTGTTTTGGEGAAGTGTTTTACAGC TECTGGGCACGCTGTATTTGCCTTACTTAAGCCCCTGGTAAT
TGCTGTATTCCGAAGACATGCTGATGGGAATTACCAGGCGECGTTGGTCTCTARCTGGAGCCCTCTGTCC
CCACTAGCCACGCGTCACTGGTTAGCGTGATTGAAACTAAATCGTATGAAAATCCTCTTCTCTAGTCGCA
CTAGCCACGTTTCGAGTGCTTAATGTGGCTAGTGGCACCGGTTTGGACAGCACAGCTGTAARATGTTCCC
ATCCTCACAGTAAGCTGTTACCGTTCCAGGAGATGGGACTGAATTAGAATTCARACARATTTTCCAGCGT
TTCTGAGTTTTACCTCAGTCACATARTARGGAATGCATCCCTGTGTARGTGCATTTTGGTCTTCTGTTTT
GCAGACTTATTTACCAAGCATTGGAGGAATATCGTAGGTAARRAATGCCTATTGGATCCARAGAGAGGCCA
ACATTTTTTGAARATTTTTAAGACACGCTGCARCARRGCAGGTATTGACAARTTT TATATAACTTTATARA

Salinan susunan nukleotida di atas dimasukkan ke dalam box Nucleotida Blast
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastin& PAGE _TYPE=BlastSearch&L
INK_LOC=blasthome) untuk mengetahui kekerabatan gen BRCA2 ID 675 dengan gen

lainnya. Hasilnya muncul seperti gambar di bawah ini.

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ©  Selectcolumns ~ Show 100v @
selectall 100 sequences selecied GenBank Graphics Distance tree of results  MSA Yiewer
z e 1 Max Total Query E Par
e Sclontfic NS cooe Soors Cover valis it | Acosssion

- - - - -
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Dari hasil yang didapat, peneliti berencana akan mengkonstruksi pohon filogenetik beberapa
sampel hasil pencarian berdasarkan persentase yang dimiliki tiap gen pada Query cover.
Pilihlah gambar di bawah ini untuk membantu peneliti menentukan pola pohon filogenetik dari
gambar di atas!

a. Gambar A c. Gambar C

b. Gambar B d. Gambar D
H \ |—m
| Nomor 3 | NCBI |

Dari susunan nukleotida yang peneliti salin dan masukkan ke dalam box Nucleotida Blast (soal
nomor 2), menghasilkan data tentang kekerabatan gen BRCA2 ID 675 dengan gen lainnya.
Ketika peneliti mengklik bagian menu Alignments, menunjukkan perbandingan susunan
nukleotida gen BRCA2 ID 675 yang dimasukkan dengan salah satu organisme yang memiliki

kemiripan dengannya seperti pada gambar di bawah ini.
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Range 4: 62748 to 63050 GenBank Graphics ¥ Nex Maich A Previous Match & First Maich

Score Expect ldentities Gaps Strand

283 bits(153) 2e-70 258/309(83%) 6/309(1%) Plus/Plus

Query 1410 GCTGGGEGTGGTGGCTCACGC(TGTMT(E(AGCACTTTGGGAG AGGTGGGCGGAT 1469
PERRED B DRED HLL IIIII]IIIIIIIII[IIII!IHI P LLEELD L

Sbjct 62748 GCTGGGTGGGGTGTCTCATTCCTGTAATCCCAGCACTT GTGGGCAGAT 62807

Query 1470 CACTTGAGGCCAGAAGTTTGAGACCAGCCTGGCCAACATGGTGAAACCCTATCTCTACTA 1529

LEE LRE LRD FEEL  FELERLEEL R LR R R ERR et 1t
Sbjct 62808 CACA--AGGTCAGGAGTTGAAGACCAGCCTGGCCAACATGGTGAAACCCTGTTTCTATGA 62865

Query 1530 AMATA(MAAMTGTG{TG(GTGTGGTGGTGCGTGC(TGTMTC{CAGCTMACGGG#G 1589

IIIIIIIIIIII COLE L RELRENL DL RERRER e 1 1l
Sbjct 62866 AAAMATTA-GCTGGGCGTGGTGGCACGCGTCTGTAATCCCAGCTATTCCAGAG 62924

Query 1590  GTGGAGGCAGGAGAATCGCTTGAACCCTGGAGGCAGAGGTTGCAGTGAGCCAAGATCATG 1649
D LRLEEEEEEEnnr RELERRE 0 LLELEEEEEE FEERIL FEEET IIII

Sbjer 62925 GCTGAGGCAGGAGAATTGCTTGAATCCAGGAGGCAGAGATTGCAGTAAGCCAAAATCA 62984

Query 1650 CCACTGCACTCTAGCCTGGGCCACATAGCATGACTCTGTCTcaaaacaaacaaacasaca 1709
Il]IIIIIHI!III]IHII III PLLE LELLLRLLLELLLT III 1

Sbjct 62985 CCACTGCACTCTAGCCTGGGCAACAAAGCAAGACTCTGTCTCAAAA-AMTAAATAAA-A 63042

Bagian yang dilingkari merupakan salah satu jenis mutasi yang dapat terjadi pada tahap
replikasi DNA, analislah jenis mutasi apa yang terjadi pada bagian tersebut!
a. Transversi b. Delesi

¢. Transisi d. Insersi

Nomor 4 | NCBI |

Dimas, peneliti dari BRIN, memanfaatkan website NCBI untuk mengetahui kekerabatan gen
BRCA2 dengan gen lain pada organisme tertentu. Pada

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/675 ia mengklik FASTA (susunan nuleotida yang

menyusun gen BRCA2) dan menyalinnya. Salinan tersebut kemudian ia masukkan ke dalam
menu Nucleotida Blast
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGR AM=blasin& PAGE TYPE=BlastSearch&L

INK_LOC=blasthome). Hasilnya memunculkan beberapa organisme yang memiliki
kekerabatan dekat dengan gen BRCA2. Selanjutnya, Dimas mengklik menu Distance Tree of
Result sehingga menampilkan pohon filogenetik seperti gambar di bawabh ini.

BLAST RID  YAISG28)016 Query 1D lol{Query_6454607 Dutabase nt
| Fast Minimum Ewluﬁurl\'|u [Cl 75 V'ly Suquonr.n'l'lﬂl l;lfmil.v W
Mouse Svar a0 istetnn) nide o 8 Suttres or Elgmant :(la-lil | e palet setuencs t8 doweisad
@ e =i - L e Rrods - @usnt | E1 7 -
“Choracchiis se hiops AL clone CH2SZ-3KE |3 from caenmoscss |3, complete sajiinos

PREMCTED: Cereacobus afys brese cmeer 2, carly oarset (HRCAT), transeripl variam X3, miNa

| - PRETHCTED, Cercosebiss alys beeas oo 2, caily ofwet (BRCAL), 1 iscei variam X2 mRNA
._i Y PREMCTED: Centodobis alys bread cmee 2, caly omsel (BRCAZ], lanseripl varianl X1, mAMA
.’Hnn o s i, IO AZ DA ey associed [BROAZ), tranecret variant |, mENA
2 7 oo sapiens DRCAL DNA requic associated (HRCAZ), [ranscrgt varsnt 6. soe-coding RNA
& Home s phess BRCAZ DINA, repair sisocied (BRCAZ), rranscripd varian 2, mBNA
LG ¥ Homo sipiens BRCAZ DNA reporir assecistied (BRCAZ) trmeonpt varian 4, mBNA
< FHomn apiens BRCAT DNA nopesir assee e d (RRCAZ, | ramserigt varian 3, sfNA
L + # Mmoo s pien BRCAT A for breas) cancer grpe I susceptibiiny peotsie. SUTR, parhl sequence, splicing vanam |
g ! Bl atic etlietic s nict Chicnseon: 13
O DOCHLY, 1 B2 18 508 E020H |Hiami s phens cirmmossde |4 GHROE. A Primary Assebiy
-{ll_npmu b grme caon 2 irn] jomied coding region)
4 < HLagnen brial pene s
2= Fhmmm DINA sy mtlnundmﬂ-lﬂ'l 214K2T o chiromansome 13 I"ml-ulllr'lcnd-llllmﬂu i, & novel gene, ihe ¥ end of the BRCAZ gene lor carly onsel hread cance:
S P s prienns et camcen 2, carly omet (BRCAZ) pene, consplete cd
Hinmas DINA sequence from clsne RE11-37ET o0 chromosme |3 mpm sequence
Kt n
Tmmeunus BRUAI DA repair as wx ited (BRUAZ), Re MSegliens (LRG_293) o chiediivonie 13
# Mo sa piers. zygals ames | Like (ZARTLY RefSeqlma on chromosame 13
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Dimas memahami gambar di atas dan menuliskan hasil analisisnya di bawabh ini.
1) Menuliskan jumlah perbedaan/hasil analisis tiap karakter
2) Menentukan karakter tiap organisme yang akan dianalisis
3) Menyusun pohon filogenetik sesuai tingkat kekerabatan
4) Menentukan nilai tertinggi (kekerabatan terdekat) sampai terendah
5) Menganalisis perbedaan karakter tiap organisme
Bantulah Dimas menyusun tahapan yang runut dan sistematis dalam menyusun pohon
filogenetik seperti pada gambar di atas!
a. 1,2,5,4,3 b. 2.1,5.4,3
& 2054 1.3 d.. 2,5,1:4,3

Nomor 5 NCBI

Gambar di bawah ini menunjukkan struktur dari Enzim Lipase yang dapat diakses melalui
menu search pada website NCBI dengan pilihan structure. Klik search lalu muncul banyak
pilihan, salah satunya adalah gambar di bawah ini
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/icn3d/full. html?showanno=1 &mmdbid=56257).
Pada menu tersebut, view dari gambar dapat diubah untuk melihat bagian lain dari struktur
enzim Lipase. Jika view awal diubah menjadi rotasi x = rotasi y = rotasi z, maka perubahan
gambarnya dapat dilihat pada gambar di bawah.

Awal Rotasi x Rotasiy Rotasi z

Jika kita ingin merubah rotasi dimulai dari rotasi z menjadi menjadi rotasi y = rotasi z = rotasi
x, bagaimanakah bentuk perubahannya!
a. Gambar A

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x

seLIVEWORKSHEETS



b. Gambar B

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x

¢. Gambar C

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x

d. Gambar D

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x

Nomor 6 ' NCBI

Indra sedang mencari literatur tentang replikasi DNA. [a membuka website NCBI yang
menyimpan database tentang sekuens DNA dan beragam informasi substansi genetika serta
informasi  kesehatan lainnya. [a  kemudian membuka menu  PubMed

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/), lalu mengetik DNA Replication pada kolom pencarian.

Hasilnya menunjukkan banyak artikel yang meneliti dan membahas tentang replikasi DNA.
Salah satu yang menjadi bahan bacaan Indra adalah Origins of DNA Replication

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/31513569/). Indra membaca absiract dan menemukan

informasi bahwa replikasi DNA dilakukan secara semikonservatif.

6
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Review > PlLoS Genet. 2019 Sep 12:15(9)e1008320. doi: 10.1371/fournal.pgen. 1008320,

eCollection 2014 Sep.

Origins of DNA replication

Babatunde Ekundayo ', Franziska Bleichert

Affiliations + expand
PMID: 31513569 PMCID: PMCET42236 DOL 10,1371/ journal. pgen. 1008320

Erratum in

Correction: Origins of DNA replication.
PLOS Genetics Staff,
PLoS Genet. 2019 Dec 19;15(12):e1008556. doi: 10.1371/journal pgen. 1008556, eCollection 20149 Dec.

¥ 31856160 Free PMC article,

Abstract

In all kingdoms of life, DNA is used to encode hereditary information. Propagation of the genetic
material between generations requires timely and accurate duplication of DNA by semiconservative
replication prior to cell division to ensure each daughter cell receives the full complement of
chromosomes. DNA synthesis of daughter strands starts at discrete sites, termed replication anigins,
and proceeds in a bidirectional manner until all genomic DNA is replicated. Despite the fundamental
nature of these events, organisms have evolved surprisingly divergent strategies that control
replication onset. Here, we discuss commonalities and differences in replication origin organization
and recognition in the three domains of life.

PubMed Disclaimer

B TEYT

RN ACCHES 1D FUL. TRET

PLOS GENETICS

-3

1] Cite

[ Collections

£ Title & authors

Erraturm in

Abstract

Confiict of interest
statement

Hasil pencarian Indra mengenai informasi tersebut menunjukkan bahwa replikasi per satu

DNA akan menghasilkan satu untai baru dan satu untai lama. Gambar di bawah ini yang

tepat menyatakan informasi tersebut adalah ...

a. Gambar A c¢. Gambar C

b. Gambar B

A

/
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I Nomor 7 ‘ UniProt

Andi memiliki sejumlah susunan nukleotida DNA. Ia ingin mengetahui bagian mana saja yang
memiliki perbedaan antara satu nukleotida dengan nukleotida lainnya. la kemudian membuka

website UniProt dan mengunjungi menu Align (hitps:/www.uniprot.org/align) seperti pada

gambar.

& a 5 umiprotorgdalion & o 3 = 0 o i
Unil‘-’m.t..': BLAST Align Pepfide search ID mapping SPAROL  (miProms - — search & @ B Help
Align

Find a protain sequence by UniProt 1D (e.g. POS0GT or A4_HUMAN or UPIDDDDO0C00T] o align with the Clustal Omega program &
You can also paste a kst of [Ds.

=1
oR

Enter muttiple protein or nuclechde sequences, separated by a FASTA header. You may also laad from a text file

NiE your Align b

Resat

Bantulah Andi untuk memahami instruksi pada laman tersebut sehingga Andi dapat
mengetahui perbedaan dari sejumlah susunan nukleotida yang akan dimasukkan. Pernyataan
di bawah ini yang tidak tepat berkaitan dengan komponen dan hal apa saja yang harus
diperhatikan agar dapat menemukan solusi dari gambar di atas adalah ....

a. Memasukkan susunan nukleotida dalam bentuk ID UniProt

b. Memasukkan sejumlah susunan nukleotida lebih dari satu

¢. Tiap susunan nukleotida dipisahkan dengan header FASTA

d. 1D nukleotida tidak harus sesuai dengan program Clustal Omega

| Nomor 8 | UniProt

Dari soal nomor 7, Andi mencoba memasukkan sejumlah susunan nukleotida pada laman Align
sesuai instruksi, sehingga ia berhasil. Gambar di bawah merupakan Align results dari susunan

nukleotida yang dimasukan dengan jumlah 50 basa nukeotida.
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UniFro::',z BLAST Align Peptide search 1D mapping SPARGL 1._-._4.-.::.“:5-— Sewch @ & [ Help

Align results

Overview

Highlight properties = View

»BE
L A

a GEBAT -
mw TRTCC

CCccC G

Trees Percant Identity Matrix Taxt Output
& Downboad (* Resubmit
Owvorviow % Wrappod
GAA TECTCGEGT

Inpiit Parameters

AP| Requast

BRCR HCCBRTecT el TRANRR: h
TGACETG CH-BGC TTGCTCERCTHANRG C TiMas

50
50

Andi berusaha menganalisis pola website tersebut dalam meng-A/ign susunan nukleotida yang

dimasukkan. Pernyataan di bawah ini yang tepat berkaitan dengan pola pada Align results

adalah ....

Align result menandai basa nitrogen yang serupa, tidak menandai pasangan basa nitrogen

b. Align result tidak menandai basa nitrogen yang serupa, namun menandai pasangan basa

nitrogen

c. Align result menandai basa nitrogen yang serupa dan menandai pasangan basa nitrogen

d. Align result tidak menandai basa nitrogen yang serupa dan tidak menandai pasangan basa

nitrogen

Nomor 9

UniProt

Peptide search adalah bagian dari menu UniProt yang berfungsi untuk menemukan nama

protein berdasarkan susunan asam amino yang dimasukkan. Intan, mahasiswa Pendidikan

Biologi mencoba memasukkan tujuh asam amino berikut: Serine, Phenylalanine, Leucine,

Serine, Isoleucine, Tryptophan, dan Valine. Hasilnya dapat dilihat pada gambar di bawah

(https://www.uniprot.org/peptide-

search/PM20240304e8795ad38346422b9¢77cbd85352e938/overview).

Entry Name &

Protein Names .

Organism .

Pasitions é&4-70: SPLSITV

Positions 275-281: SPLSITV

Positions 8.38-844: SPLSITV

Posithons 2004- 2010 SPLSITV

Positions 497-503: SPLSITV

Positions 269-275: SPLSITV

IPSP_BOVIN

RMD5_ARATH

ADADIZRNKI_ERYGU

ADADBSWET? FBACT

ADADBERIKO 9TRYP

ADADBFKTTE_ PBACL

Plasma serine protease
inhibitor] )

Protein RMDS homolog

Pentacotripeptide-repeat
region of PRORP domain-
containing protein

histidine kinasel..]

Uncharacterized protein

ROK family transcriptional
regulator

SERPINAS

RMDS, At4g37880

MIMGU_mgv1al01284mg

DB31 2324

LPMP_040120

R70331_05340

Bos taurus (Bovine)

Arabidopsis thaliana (Mouse-ear

cress)

Erythranthe guttata {Yellow
monkey flower ) (Mimulus
Buttatus)

Hyalangium minutum

Leishmania panamensis

Paenibacillus sp. FSL R7-0331

404 A
&8

847

5946 A0

299 AA
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Dari gambar di atas, terdapat satu nama protein yang tidak berkarakter atau urcharacterized
protein, Analisislah mengapa hal tersebut dapat terjadi, manakah pernyataan yang benar
berdasarkan peristiwa tersebut!

a. Protein belum teridentifikasi struktur dan fungsinya oleh UniProt

b. Urutan asam amino yang dimasukkan tidak sesuai dengan protein tersebut

c. Protein tidak memiliki struktur yang jelas dan belum diketahui fungsinya

d. Protein belum diketahui secara jelas fungsinya bagi organisme lain

[ Nomor 10 ‘ UniProt

Sama seperti Intan (soal nomor 9), Nina juga memanfaatkan website UniProt

(https://www uniprot.org/) untuk mengetahui nama protein berdasarkan jenis asam amino yang

dihasilkan dari proses sintesis protein. Nina kemudian mengunjungi menu Peptide Search

(https://www.uniprot.org/peptide-search), sehingga tampil halaman seperti gambar di bawah.

Unil'-’ﬂro.t..: BLAST Align Peplide search D mapping SPARGL |u..r-..|»:-s;,— seach & & B Help

Peptide search

Find UneFrot entries through parts of their peptide sequences, sach at least 7 amino acids long. Enter one or mone sequences | 100 max). You may also
laad fram & teat fle

RSNt by tanonomy

Name your Peplide Saarch o

REsEl

Tahap sintesis protein yang dilakukan oleh Nina menghasilkan asam amino dengan jenis
Serine, Phenylalanine, Leucine, Serine, Isoleucine, Tryptophan, dan Valine. Untuk mengetahui
kemungkinan nama protein, nama gen, dan nama organisme pada asam amino tersebut,
manakah dari bagan berikut yang sesuai berkaitan dengan komponen dan proses yang harus

dimasukkan pada form sesuai gambar di atas!

10
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a. Bagan A ¢. Bagan C

Menviapkan jenis asam Menyiapkan jenis asam
aming {%[‘umjang min. T) amino (panjang min. 7)
r 1 T
Masukkan data dengan Masukkan data dengan
hurul awal saja hurut awal saja
1 ‘ Data yang dimasukkan
Misal Leusin, maka ditulis L. dapat berupa file | . ).‘J;s-alﬁl_cus;n_ ma&m dii_mligjli._ |
ani ias . i 1 dis n
Lanjnt disambung hurluf awal lain | | RAucdisambung m'l“ A iam @Tl
dapat be file
I I 1 Pencarian data dapat d.ibn}asi| APAE e
Pencarian data dapat dibatasi| | Pekerjaan (Peptide search) berdasarkin taksonomi
berdasarkan taksonomi dapat diberi nama
I T Pekerjaan (Pepride search)
L dapat diberi nama
Pencarian protein T

dupat dijalunkan

Pencarian protein
dapat dijalankan

b. BaganB

Menyiapkan jonis asam
amine {panjang min, 7}

| Menyiapkan jenis asam

% amino (panjang min. 7)

o L
[ \'lusukk‘up data (| atan |c:h_1'h} urutan
Masukkan data (1 ataw lebil) urutan dsamm anuno dengan hurul awal saja
asam amino dengan huruf awal saja I

T [Data yang dimasukkan Misal Leusin, maka ditulis L. |
Misal Leusin, maka ditulis L. 1 dapat berupa file Lanyut dissmbung huruf awal lain T e
Lanjut disambung huruf awal lain I dapat berupa file
T Pencarian data daEat dibarasi
I 1 1 berdasarkan taksonomi
Pencarian duta dapa dibatasi| Pekerjaan ( Peptide search) = L
berdasarkan taksonomi | dapan diberi nama Peketjoan { Pepride searci)
T T dapat diberi nama

[

dapat dijalankan Pencanan protein
dapat dijalankan

| Nomor 11 | Sequence Manipulation Suite (SMS) ‘

Pencanan protein

Sequence Manipulation Suite (SMS) adalah kumpulan program JavaScript yang dirancang
untuk menghasilkan, memformat, dan menganalisis rangkaian DNA dan protein pendek. Salah
satu programnya adalah Color Align Properties seperti pada gambar di bawah ini

(https://www.bioinformatics.org/sms2/color_align_cons.html). Anas, seorang mahasiswa

Pendidikan Biologi akan menggunakan website tersebut sebagai media penelitian dalam

mengukur berpikir komputasi siswa. Bantulah Anas memahami cara penggunaan program

tersebut.
S M Sequence Manipulation Suite:
Color Align Properies
- i - ‘Caolor Align Properties accepts 8 group of aligned saguances (in FASTA or GDE formial) and colors the alignmend, The program exsmines sach residue and companes il o

:'-uu. ...-'f’rr: ihe ofher residues in the seme column. Residues that are identical or similar among the sequences are given a colored background. The color is chosen according to the
EnsiL ‘—-'--_F-n:-" biochemical proporties of the reskdus, You can speciy the percentage of residues that must be dentical and samilar for tha colonng to be applied. Use Colar Align
FR DN, IProparies o haghight protn regions with consened biochemical properties
s P Ervarse [PSI the sligned sequsnces. n FASTA or GDE farmat il e teat ares belos. Inpt limi is 200,000,000 charchn,
nilav Latrmc 341

-~ COCABAATE TGE TEO TOT AL T TAAGAS AARCBCACTAATAT TAMBCAT
Al ESVB Proses 8l
-t CACACCEOCOATAAL TTOCACATOC0AT THCTCOE TTAMIGTCTATETED
o FATTA
Thies ISt
raiew Exracior Dia, S —
Virdon [ Evacios Mroten Sutmit || Cloar | Resat
Sequence Analyais
Caton P
;:-:er = Show B resdues per ne.
2 e o = Percaniage of sequances thal must agree for identity or samilanity colaring 10 be added: | 100 ~
oy = Used colored | badgrounds «
A Siam

Enter the starting positions of the sequences separated by commas (1o aller residue nismbering). An example entry is: ©, 200, 8, <1, if no numbers are given, he defeult
ELANING Positan of 0 5 used Tor 8ach SeqUencs.

*This paga regquires ipt. Soo broveer ¥
“You can maror this page or use it off-line.

PR Prames St

11

seLIVEWORKSHEETS



Terdapat beberapa pernyataan berkaitan dengan program Sequence Manipulation Suite, antara
lain:

1) Urutan sekuens basa nukleotida

2) Format sekuens basa nukleotida hanya dalam FASTA/GDE

3) Sekuens DNA yang dimasukkan < 2

4) Basa nukleotida yang identik diberi latar belakang berwarna

5) Color Align Properties membandingkan residu satu dengan yang lainnya (sifat biological)
Dari pernyataan yang diuraikan berdasarkan deskripsi gambar, informasi apa saja yang dapat

digunakan untuk membantu Anas mengetahui penggunaan Color Align Properties pada SMS?

a. 2,3,dan5 b. 1,2,dan 4
c. 1,3,dan5 d. 2,3,dan4
l Nomor 12 Sequence Manipulation Suite (SMS) ‘

Terima kasih sudah membantu Anas menjawab soal nomor 10. Sekarang ia berhasil
menggunakan program Color Align Properties untuk melihat perbandingan dua sampel
sckuens ~ DNA.  Hasilnya  ditunjukkan  pada  gambar di  bawah  ini

(https://www.bioinformatics.org/sms2/color_align prop.html).

Sequence Manipulation Suite:

Color Align Properties

Calor Align Properties accepts a group of aligned sequences (in FASTA or GDE format) and colors the alignment. The program examines each residue and compares it to
the other residues in the same column. Residues that are identical or similar amang the sequences are given a calared background. The color 5 chosen according to the
bicchemical properies of the residue, You can specify the percentage of residues that must be identical and similar for the coloring to be applied, Use Color Align
Properties to highlight pratein regions with consenved biochemical properties,

Paste the allgned sequences in FASTA or GDE format inta the text area below,
Al
OO A ANGCTOC T TATCARAT TAAGAGAAACGLACTGATET TAAGLAT

+B1 @ aboutblank
CACACCCGECGETGACT TECACATGLGATTECTOCCTTAARGTC TATCTCL

Color Align Properties resulls

_
_Submit | Claar || Resat G B NG R T

+ Shew | BEI w | residues per line. G, M
. Peroentage o( sequences that must agree for identity or similarity cg i
» Used colored | backgrounds v |,

Enter the starting positions of the sequences separated by commas (to altl
starting position of 0 is used for each sequence.

en, the default

J al “G‘.AMAGC" C T
Bl CRCHCCCRUGETGRIET as.nﬁ BETTECT

*This page requires JavaScripl. See browser compatibility.
“You can mirror this page of use it of-ine.

Berdasarkan gambar, terdapat beberapa basa nukleotida yang diberi dan tidak diberi warna.
Identifikasilah pola warna pada gambar, tuliskan basa nukleotida apa saja yang
merepresentasikan proses replikasi DNA!

a. Al: GGAAGATAG b. Al: GAGGAAAGAGAA

¢. Al: CCCTCTCCT d. Al: GGAAATAGG
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| Nomor 13 | Sequence Manipulation Suite (SMS) |

Program lainnya dari website Sequence Manipulation Suite (SMS) adalah Ident and Sim

(https://www bioinformatics.org/sms2/ident_sim.html). Rani menggunakan program tersebut

untuk menghitung kesamaan dari sekuens DNA yang disejajarkan. Gambar di bawah (sebelah
kanan) merupakan hasil dari beberapa sekuens DNA yang Rani masukkan ke dalam program

tersebut.

va A:l;

Sequence Manipulation Suite: A ictwear Iv
Ident and Sim o

ident and Sim accepts a group of aligned sequences (in FASTA or GDE ig
values are often used to assess whether or not two sequences share a cd oo

.np  Milarity of each sequence pair. Identity and similarity

Pasie the aligned sequences in FASTA or GDE format into the text 8fé8 | Results for Al ws Ad Brs.

A1 = Alignment Lewg 50

COCAGAMGLTECTOOTATCAMATTAAGAGAAACGCACTAATGTTAAGLAT = | i 9

A2

CACACCOGOGETEAL TTECACATGCGAT TECTCCCTTALGGTCTATCTELD

A3 .

GAGCAAGTAC AGCAMGT G TGETCGE AAGGACCTACCCCOGLGTATCGECA

Enter the groups of similar amino acids separated by commas to be used Reasults for Al vs AS @ somparing DNA sequences, leave this taxt area emply.
GAVLI, FYW, €M, 5T, KRH, DENQ, P = Ali Jnme ne length: 59

11 resi
“Eubmit || Ciear || Ressl | s
*This page requires JavaSeripl. See browser compatibility.
*¥ou can mirror this page or use i off-lina

Analisislah Ident and Sim result di atas, kelompok DNA manakah yang memiliki kekerabatan

terdekat?

a. AlvsAd b. Al vs A6

c. AlvsAS d. AlvsA7

[ Nomor 14 Sequence Manipulation Suite (SMS) ‘

Irna melakukan hal yang sama dengan Rani, yaitu memanfaatkan program Ident and Sim

(https://www.bioinformatics.org/sms2/ident_sim.html) untuk menyelesaikan tugas akhirnya.

Sayangnya, Irna belum memahami bagaimana cara penggunaan program tersebut. Irna pun
bertanya kepada Rani sehingga Rani memberikan beberapa pernyataan tentang penggunaan

program fdent and Sim berikut ini:
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seLIVEWORKSHEETS



S MS Sequence Manipulation Suite:
|dent and Sim

Ident and Sim accepts a group of aligned sequences (in FASTA o GDE format) and calculates the identity and similarity of aach sequence pair. [dentity and simiarity
values are oflen used to assess whether or not two sequences share a common ancestor of funclion

Paste the aligned sequences in FASTA or GDE format into the text area below, Input Emit is 20,000,000 characters.

*CremaneifEN-1

------------------- MSDSLIHPSS STVHADDGF EFRTSPEDNME L

F5LEQTKEREAL FTDOLFADRRRSARSYTE EAFQNELMSAEFVPNVEN -

« PHSTPIRFRIQPVAGPAHDVF GOANHS TFQK INSREVNAD'YSHWHMSYWT

ALBIDEKT- QN PFCKDTYATESSLEAKQTF TR IRSAVEET TNE S

AE¥CDTLSERWTGIHVSADQLKGOANKQEDRFVAYPNGEYMNRGY- SOTS

Enter the groups of simiar amino acids separated by commas o be usedforihe similarity calculation. If you ane comparing DA sequences, leave this fext area emply.
GAVLI, FYW, CM, 5T, KR, DEMQ, P

Submit || Clear || Raset
“This page requines JavaScript. See browser compafibility
*You can mirror this page of use it off-line.

new windaw | home | citation

1) Masukkan data sekuens DNA dengan batas 20jt karakter
2) Pekerjaan dapat dijalankan dengan mengklik submit
3) Masukkan kelompok asam amino yang dipisahkan oleh koma
4) Jika ingin membandingkan kelompok asam amino, area di atas dikosongkan
5) Area bawah diisi dengan kelompok asam amino (dibentuk oleh huruf awalnya saja)
6) Menyiapkan beberapa sckuens DNA dalam format FASTA/GDE
Seingat Irna, keenam pernyataan tersebut adalah cara yang diajarkan Rani. Namun Irna lupa
urutan prosesnya. Bantulah Irna menyusun tahapan sistematis dan runut supaya Irna dapat
menggunakan program Ident and Sim untuk menghitung kesamaan sekumpulan sekuens
DNA/asam amino dengan cepat!
a. 1,3,6,4,5 dan?2 b. 3,1,6,4,5,dan 2
c. 6,1,4,5 3, dan?2 d. 6,1,3,4,5 dan2
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