COMPUTATIONAL THINKING TEST USING BIOLOGICAL DATABASE

Nama : Jurusan
Jenis Kelamin Semester
Umur : Universitas

1. Seorang peneliti ingin mengetahui database NCBI 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 BRCA2 BRCAZ terkait [ Homo sapiens (manusia) ] Paftar it

Finghasan
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Lihat berkait Ensamil 00001 36618 RN 00185, AllansiGanome HGRC. 1101
Tipe gen  penghodean piotain
Status RefSeq  DITRLAL
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Terdapat beberapa pernyataan berkaitan dengan informasi pada gambar di atas:
1) Mutasi BRCA2 menyebabkan hilangnya homozigositas tipe liar
2) BRCAI1 dan BRCA?2 beresiko meningkatkan kanker payudara
3) Gen BRCAZ 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
Apa saja informasi yang dapat diuraikan dari informasi di atas untuk membantu peneliti
memahami mutasi pada gen BRCA2 ID 6757
a. l,2,dan3
b. 3,4,dan 5
c. 2,3, dan4
d. 2,4,dan5
2. 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
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nukleotida yang menyusun gen BRCA2 ID 675. Peneliti kemudian menyalin sejumlah baris

susunan nukleotida tersebut seperti di bawah ini.

>NC 000013.11:sample
AGAGGCGGAGCCGCTGTGGCACTGCTGCGCCTCTGCTGCGCCTCGGGTGTCTTTTGCGGCGGTGGGTCGE
CGCCGGGAGAAGCGT GAGGGGACAGATTTGTGACCGGCGCGEGITTTTGTCAGC TTACTCCGGLCAARARR
GAACTGCACCTCTGGAGCGGGTTAGTGETGGTGGTAGTGEETTGGGACGAGCGCGTCTTCCGCAGTCCCA
GTCCAGCGTGGCGEGGGAGCGCCTCACGECCEGGETCGETHLCGCGGCTTCTTGCCCTTTTIGTCTCTGES
BACCCCCACCCATGCCTGAGAGARAGGTCCTTGCCCGARGGCAGATTTTCGCCAAGCARATTCGAGCCCC
GCCCCTTCCCTGGEGTCTCCATTTCCCGCCTCCGGCCCGBCCTTTEGECTCCGCCTTCAGCTCARGACTTA
ACTTCCCTCCCAGCTGTCCCAGATGACGCCATCTGARATTTCT TGGAAACACGATCACTTTAACGGAATA
TTGCTGTTTTGGGGARAGTGT TTTACAGCTGCTGGGCACGCTGTATTTGCCTTACTTARGCCCCTGGTAAT
TGCTGTATTCCGAAGACATGCTGATGGGAATTACCAGGCGGCETTGGTCTCTAACTGGAGCCETCTGTCC
CCACTAGCCACGCGTCACTGGTTAGCGTGATTGARACTARATCGTATGARAATCCTCTTCTCTAGTCGCA
CTAGCCACGTTTCGAGTGCTTAATGTGGCTAGTGGCACCGETTTGGACAGCACAGCTGTARAARTGTTCCC
ATCCTCACAGTAAGCTGTTACCGTTCCAGGAGATGGGACTGAATTAGARTTCARAACARATTTTCCAGCGE
TTCTGAGTTTTACCTCAGTCACATAATAAGGRATGCATCCCTGTGTAAGTGCATTTTGGTCTTCTGTTTT
GCAGACTTATTTACCRAGCATTGGAGGARTATCGTAGGTAAAARTGCCTATTGGATCCARRGAGAGGCCA
ACATTTTTTGARATTTTTAAGACACGCTGCAACARAGCAGETATTGACARATT TTATATAACTTTATARA

Salinan susunan nukleotida di atas dimasukkan ke dalam box Nucleotida Blast untuk
mengetahui kekerabatan gen BRCA2 ID 675 dengan gen lainnya. Hasilnya muncul seperti

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

filogenetik dari gambar di atas!
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3. Dari susunan nukleotida yang peneliti salin dan masukkan ke dalam box Nucleotida Blast

(soal nomor 2), menghasilkan data tentang kekerabatan gen BRCAZ2 ID 675 dengan gen

lainnya. Ketika peneliti mengklik bagian menu Alignments, menunjukkan perbandingan

susunan nukleotida gen BRCA2 ID 675 dengan salah satu organisme yang memiliki

kemiripan dengannya seperti pada gambar di bawah ini.
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Bagian yang dilingkari merupakan salah satu jenis mutasi yang dapat terjadi pada tahap

replikasi DNA, analisislah jenis mutasi apa yang terjadi pada bagian tersebut!
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a. Transversi

b. Transisi

c. Delesi

d. Insersi

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 Nucleotide Blast

(https://blast.ncbi.nlm.nih.cov/Blast.cei?’PROGRAM=blastn& PAGE TYPE=BlastSearch

&LINK _LOC=blasthome). Hasilnya memunculkan beberapa organisme yang memiliki

kekerabatan dekat dengan gen BRCA?2. Selanjutnya, Dimas mengklik menu Distance Tree

of Result sehingga menampilkan pohon filogenetik seperti gambar di bawah ini.

This tree was produced using BLAST pairwise alignments. more...
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Fhoaion iy ke arrest | Nike (ZAR 11, RelSmGene om chromosome 19

Dimas memahami gambar di atas dan menuliskan hasil analisisnya di bawah 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 vang sistematis dalam menyusun pohon filogenetik
seperti pada gambar di atas!

a. 1,2,5,4,3

b. 2,5,4,1,3

c. 2,1,5,4,3

d 2,51,43
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5. Gambar di bawah ini menunjukkan struktur dari Enzim Lipase vang dapat diakses melalui
menu search pada website NCBI dengan pilihan structure. Klik search lalu muncul banyak

pilihan, salah satunya adalah gambar di bawah ini

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 Rotasi y 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

b. Gambar B

Rotasi z Rotasi y Rotasi x

¢. Gambar C

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x
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d. Gambar D

Rotasi z Rotasi y Rotasi z Rotasi x

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

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

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

(https://pubmed.ncbi.nlm.nih.cov/31513569/). Indra membaca abstract dan menemukan

informasi bahwa replikasi DNA dilakukan secara semikonservatif,

Review > PLoS Genet. 2019 Sep 12;15(9%e1008320. doi: 10.1371/journal. pgen. 1008320

ollection 2019 Sep
Origins of DNA replication [P 22 |
Babatunde Ekundayo ', Franziska Bleichert 1

Affiliations + expand
PMID: 31513569 PMCID: PMC6742236 DOk 10.1371/journal.pgen.100832¢ ¢ Cite

Erratum in

Carrection: Origins of DNA replication

PLOS Genetics Staff.

Free PMC article @ o @

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 < Title & authors
replication prior to cell division to ensure each daughter cell receives the full compiement of
chromosomes. DA synthesis of daughter strands starts at discrete sites, termed replication origins,
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 Abstract

replication onset. Here, we discuss commonalities and differences in replication origin organization

and recognition in the three domains of life.

bied Disclaimer

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 ....
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7. 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 alamat website pada menu Align

(https://www.uniprot.org/align) seperti pada gambar.

“ © L uniprotergiaign & & 0

UniProt F auast asan Pepside search 0 mapping seasar oo - [ T - =« o
-
Align

Finel & protain sequence by UniPratl 1D (e.g POSOET o A4 HUMAN af UPIDDOCOC0007 ) 10 align with the Clustal Omega program =
You can aleo pasie & st of (DS

o

oR

Enter multiple protein or nuclectide seguences. separated by a FASTA header. You may also load from a taxt e

Bantulah Andi untuk memahami instruksi pada laman tersebut sehingga Andi dapat
mengetahui perbedaan dari sejumlah susunan nukleotida vyang 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 1D UniProt
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b. Memasukkan sejumlah susunan nukleotida lebih dari satu
¢. Tiap susunan nukleotida dipisahkan dengan header FASTA
d. ID nukleotida tidak harus sesuai dengan program Clustal Omega
8. 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.

Uanro.L,: BLAST Align Peptide search ID mapping SPARGL  Too resuts + _ Seach @ @ B Help

Align results

Owverview Trees Parcent Identity Matrix Text Output Input Parameters APl Request

4 Downised B Resubent
ghignt propartes  View: ©) versew ® Wiapped
o N B M Eae B M ERRRad B N M B
- TETCcc ® 1]
Andi berusaha menganalisis pola website tersebut dalam meng-Align susunan nukleotida
yvang dimasukkan. Pernyataan di bawah ini yang tepat berkaitan dengan pola pada Align
results adalah ....
a. 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
9. 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.ore/peptide-

search/PM20240304e8795ad38346422b9¢77cbd85352e938/overview).
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10.

Entry Name . Protein Mames . Gene Names . Organism »

Powltions &4- 70 SPLSITV A IPSP_BOVIN Plasma serine proteass SERPINAS Bos taurus (Bevine) A0 A
inhibitor] |

Positions 275-281: SPLSITY 5 RMDS_ARATH Protein RMDS homolog RMDS, Ardg37aan Arabidopsis thaliana (Mouse-ear 388

oress)

Positions 838-844; SPLSITV ADADZIRNK]_ERYGL  Pentacotripeptide-repeat  MIMGU_mgv1a001284mg Erythranthe guttata (Yellow B47
region of PRORP domain- miankey flower] (Mimulus
containing protein guttatus)

Positions 2004-2010: SPLSITY ADADBSWE?S JBACT  histidine kinase] | DB31_2324 Hyalanglum minutum ;-,11:“

Positions 497-503: SPLSITY ADADBER KD FTRYP Uncharacteriped protein LPMP_040120 Lelshmania panamensis 594 AR

Positions 269-275: SPLSITY ADADBIKT 78 9BACL  ROK family transcriptional  R70331 05340 Paenibacillus sp. FSLR7-0331 297 A
regulator

Dari gambar di atas, terdapat satu nama protein yang tidak berkarakter atau uncharacterized
protein. Analisislah, bagian pernyataan yang benar berdasarkan peristiwa tersebut adalah. ..
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

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

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

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

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

di bawah.

UniProt 3 BLAST Align Peptids ssarch 1D mapping SPAROL o _

Peptide search

Find UniProt endnes throwgh parts of thair peptids sequences, sach at leasl 7 amno acds long. Enter one or mora sequences (100 max) You may also

load from a texd file.

Resinic! by tanonomy

Mame your Peplide: Search job

Rusat

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!
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a. Bagan A ¢. Bagan C

.\rlmg.'m&gﬂn Jenis asam

Menyiapkan jenis asam
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I 1
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I 1 dapat bernpa file |
I L 1 Pencarian data dapat dibatasi il
Pencarian data dapat dibatasi| | Pekerjaan (Pepride search) berdasarkan taksonomi
berdazarkan taksonomi dapat diberi nama

1
‘ Pekerjaan éPqun‘eic' seaveh)
iberi

1 dapat i nama

Pencarian protein
dapat dijelankan

Pencarian protein

dapat dijalankan

b. Bagan B d BaganD

Menyiapkan jenis asam
Menyiapkan jenis asam amine {panjang min. 7)
amino (panjang min. 7)

[
Masukkan data (| atau lebih) urutan
asam amine dengan huref awal saja

i
Masukkan data (1 atau lebik) urutan
asam amino dengan huraf awal saja

|
Data vang dimasukkan Misal Leusin, maka ditulis L,

T dapat diberi nami

[
Pencarian protein
dapat dijalankan Pencarian protein

Ml lein n e T, dapat berupa file Lanjut disambung huruf awal lain ‘ TR T —
Lamjut disambung huruf awal lain I dapat berupa file
I Pencarian data dapat dibatasi
- i 1 berdasarkan taksonomi
Pencarian data dapat dibatasi Pekerjaan (Pepride search) = 1
berdasarkan taksonomi dapat diberi nama | Pekerjaan ( Pepride searci)
T

11. 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.
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Fies Pk
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» Used colored | backgrounds «

Enter the slarting positicns of e sequances separmbed by commas (10 aller lesicue numbenngl. An exampke antry is: 0, 200, 0, -1, i no numbers ame given, the defaut
starting position of 0 s used for aach sequence

*This page requires JavaScrigl See browser compadinikty
*¥ou can miroe this page of use L off-ine

W windaw | haind | cllation
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12.

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,dan 5

b. 1,3,dan5

c. 1,2,dan4

d. 2,3,dan4

Terima kasih sudah membantu Anas menjawab soal nomor 11. Sekarang ia berhasil

menggunakan program Color Align Properties untuk melihat perbandingan dua sampel

sekuens DNA. Hasilnya  ditunjukkan pada gambar di  bawah  ini

(https://www bioinformatics.org/sms2/color_align_prop.html).

Sequence Manipulation Suite:
Color Align Properties

Color 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 olher residues in tha same calurmn. Residues thal are idenlical or similar amang the sequences are given a colored background. The colar is chasen according o the
biochemical properties of the residue, You can specify the percentage of residues that must be identical and similar for the colonng to be applied. Use Color Align
Properbies 1o highlight protein regions with consenved baochemical properties.

Paste the aligned sequences in FASTA or GDE format into the text area helow_ Input limit is 200,000,000 characters.
*AL
COCAGAAGCTOCTCGTETCALATTAAGAGARACGCACTGATGT TAMGCAT

sB1 @ aboutblank
LA GCGaTeACT TELACATGCCAT TECTCCCTTAAGGTCTATCTCL

Color Align Propertiss results
_Submit || Clear || Reset G Ae Ve Ba 1

+ Show 80 v residues per line. . M
» Percentage of sequences that must agree for identity or similarity cc =&
+ Used colored | backgrounds v |

Enter the starting positions of the sequences separated by commas (to alt

&n, thi dafault
starting position of 0 is used for each sequence. ] B

reoBcElcCBATTE:
“This page requires JavaScnpt. See browser compatibility. L :
*You can mirmat this page or use it off-ine.

new window | home | citation

i 14 Juif 0053550 2070

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!
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a. Al: GGAAGATAG
b. Al: CCCTCTCCT
c. Al: GAGGAAAGAGAA
d. Al: GGAAATAGG
13. Program lainnya dari website Seqguence 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.

Sequence Manipulation Suite:
Ident and Sim
Ident and Sim accepts a group of aligned sequences (in FASTA or GDE g

milarity of each sequence pair. dentity and similarity

Paste the aligned sequences in FASTA or GDE format into the lext area | Results for AL va A4 Brs.

>A1 = ALl nt ] Ll

COCAGAAGCTACT OO TETCARAT TAARABANACGCAC TEATOTTALICAT y 1 E

342

AL GCGETGACT TOCACATGCGAT TELTCCCTTAAGRTCTATLTCD

343 L

GRECAAGT ACAGCAAGTE TEET CECAAGEALL TALCC COGLETATLGECA

Enter the groups of similar amino acids separated by commas to be used) Results for Al vs AS sompanng DA sequences, leave this text area empty.
GAVLI, F¥W, CM, ST, KRH, DENQ, P ALl th: o0

| Subriil || Glear || Reset
“This page requires Javascripl, See browser comgpatibdity.
“You can mirmor this page or use it off-line,

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

kekerabatan terdekat?

a. Alvs A4
b. Al vsAS
c. Alvs A6
d. Alvs A7

14. 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. Namun demikian, Irna belum memahami bagaimana cara penggunaan program
tersebut. Irna pun bertanya kepada Rani sehingga Rani memberikan beberapa pernyataan

tentang penggunaan program Ident and Sim berikut ini:
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SM Sequence Manipulation Suite:
Ident and Sim

Ident mid Sim accepts & group of aligned sequances {in FASTA of GDE fornal) and calculales the identity and similarity of each soquenca pair. Idenbty and similarity
vales are often usad o assess whather or not two saquances share & commaon ancasior or function

"

Pasie the aligned sequences in FASTA or GDE format indo (he bext area below. Input lerit (s 20,000,000 charsciers
sCremaneiFEM-2 -
------------------- FSDSLNHPSSS TVHADDGF EPPTSPEDNNIL
P5LEQIKQEREAL FTDL FADRRRSARSWIEE AP QRE LMSAEPVPNVPN-
~PHSIPIRFAMGPVACPAMDVFGOAVHS TFQK INSRGYIAD Y SHNME YHI
ALGIDKKT-QRN VMNP FCEDTYATESSLEAKQTF TOK IRSAVEETTRES -
AEVCDILSERWTOIHVSADGLKGGANEGEDR FYAYPNGGYHNESG -50TS 4
Enter the groups of smilar aming acds separaled by commas o be used faf the similarty calculation. I you are comparing DNA sequences. leave thes b area empty.
GAVLI, FYW, CH, 5T, KRH, DENQ, P

Submill || Chear || Rassl
“Thiis page iequines JavaScipl See biowsed compalibility
*You can mirmos this page of use il off-ing

sy window | home | citabon

1) Masukkan data sekuens DNA dengan batas 20jt karakter
2) Pekerjaan dapat dijalankan dengan mengklik submir
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 sekuens 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!
1,3,6,4,5 dan 2
b. 6,1,4,5,3,dan2
c. 3,1,6,4,5 dan2
d. 6,1,3,4,5 dan 2

seLIVEWORKSHEETS



