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ABSTRACT

Sequence alignment is a basic method in sequence analysis. This method is used to determine the similaritiy level of
DNA sequences. The Needleman-Wunsch algorithm is an algorithm that can be used to solve the problem of
sequence alignment. This research shows that the relation T (i, j) used in the Needleman-Wunsch algorithm is a
function where T: (NgX Ng) — Z. The function T (i, j) is a recursive function. Moreover, DNA sequence data used
are DNA sequences from the Timor Deer, which are the identities of the provinces of West Nusa Tenggara and Red
Deer, which are typical deer from the European continent as a comparison. The DNA sequence data was obtained
from BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). Based on the alignment, the most optimal alignment is obtained
by forming 666 base pairs sequences with 322 matches, 230 missmatches and 114 gaps, meaning that the two DNA
sequences have a 48% similarity (322/666).

Keywords: DNA, Sequence Alignment, Needleman-Wunsch Algorithm, Dynamic Programming, Recursive Function,
Similarities

ABSTRAK

Penjajaran urutan(Sequence alignment) merupakan metode dasar dalam analisis urutan. Metode ini digunakan untuk
mengetahui tingkat kemiripan urutan DNA. Algoritma Needleman-Wunsch merupakan salah satu algoritma yang
dapat digunakan untuk menyelesaikan permasalahan penjajaran urutan. Penelitian ini menunjukkan bahwa relasi T (i
, J) yang digunakan dalam algoritma Needleman-Wunsch merupakan fungsi dimana T: (N, X No) — Z. Fungsi T(i ,
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j) merupakan fungsi rekursif. Selanjutnya, data urutan DNA yang digunakan adalah urutan DNA dari Rusa Timor
yang merupakan identitas provinsi Nusa Tenggara Barat dan Rusa Merah yang merupakan Rusa khas dari benua
Eropa sebagai pembanding. Data urutan DNA tersebut diperoleh dari BLAST (Basic Local Alignment Search Tool).
Berdasarkan hasil penjajaran, diperoleh penjajaran yang paling optimal dengan terbentuk 666 urutan pasangan basa
dengan 322 match, 230 missmatch, dan 114 gap, artinya kedua urutan DNA tersebut memilik kemiripan sebesar

48% (322/666).

Kata Kunci: DNA, Penjajaran Urutan, Algoritma Needleman-Wunsch, Program Dinamik, Fungsi Rekursif, Tingkat

Kemiripan.
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1. Pendahuluan

Asam deoksiribonukleat, lebih dikenal dengan
singkatan DNA (deoxyribonucleic acid), adalah
sejenis biomolekul yang menyimpan dan menyandi
informasi-informasi genetika setiap organisme dan
beberapa jenis virus. Informasi-informasi genetika ini
berperan penting dalam pertumbuhan,
perkembangan, dan fungsi organisme dan virus.
DNA merupakan cetak biru individu karena DNA
memiliki informasi genetik yang membentuk sel-sel
dalam organisme. Molekul DNA berperan sebagai
penyimpanan informasi jangka panjang. DNA
berbentuk heliks ganda yang disusun dari unit-unit
nukleotida yang berulang. Heliks ganda DNA
distabilkan oleh ikatan hidrogen diantara empat basa
(asam nukleat) yang melekat pada dua heliks secara
berpasangan. Empat asam nukleat tersebut adalah
Adenin (disingkat A), Sitosin (C), Guanin (G) dan
Timin (T) (Wikipedia). DNA akan memberikan
keunikan tertentu kepada setiap individu. Artinya
tidak akan ada dua individu yang sama persis, karena
pasti ada perbedaan pada kombinasi DNA-nya.
Kelestaraian dan keunikan yang menjadi hasil karya
DNA tersebut berlaku baik pada faktor fisik ataupun
karakter individu. Pada sebagian besar organisme,
pewarisan DNAtidak dapat berlangsung sempurna,
disebabkan adanya faktor pembatas lingkungan,
seperti degenerasi gen dan mutasi (Zen, 2006).

Bioinformatika sebagai bidang ilmu yang
mencakup penerapan metode-metode matematika,
statistika, dan informatika merupakan ilmu yang
mempelajari penerapan teknik komputasional untuk
mengelola dan menganalisis informasi biologis
sebagai pemecahan masalah-masalah  biologis
(Wikipedia). Salah satu penerapan bioinformatika
adalah penjajaran urutan DNA. Penjajaran urutan
(sequence alignment) adalah proses
penyusunan/pengaturan dua atau lebih urutan
sehingga persamaan urutan-urutan tersebut tampak
nyata. Hasil dari proses tersebut juga disebut sebagai
sequence alignment atau alignment saja .

Doi: https://doi.org/10.29303/emj.v3i2.65

Penjajaran  urutan  (Sequence  alignment)
merupakan metode dasar dalam analisis urutan.
Metode ini digunakan untuk mempelajari evolusi
urutan-urutan dari leluhur yang sama (common
ancestor) (Bu’ul6lo dkk., 2010). Dengan kata lain
metode ini dapat digunakan untuk mengetahui
kemiripan urutan DNA dari dua atau lebih makhluk
hidup yang saat ini dikenal sebagai makhluk hidup
yang berbeda namun terdapat kemungkinan memiliki
leluhur yang sama. Secara umum penjajaran urutan
dapat dibedakan menjadi dua jenis berdasarkan
urutan yang digunakan yaitu penjajaran urutan lokal
dan penjajaran urutan global. Pada penjajaran lokal,
urutan yang digunakan hanya berfokus pada
potongan dari keseluruhan urutan yang dianggap
memilki kemiripan yang signifikan. Sedangkan
penjajaran global menggunakan keseluruhan panjang
urutan untuk dibandingkan (Kusuma, 2019).

Penelitian ini menggunakan penjajaran urutan
global, yaitu melakukan pembandingan terhadap
keseluruhan urutan DNA. Algoritma yang populer
dalam penyelesaian penjajaran urutan global adalah
algoritma Needleman-Wunsch. Algoritma ini telah
banyak digunakan dalam penelitian, diantaranya
Malendes (2017), Kusuma (2019), Bu’ul6l6 (2010)
dan penelitian-penelitian lainnya. Pada skripsi ini
akan ditunjukkan bagaimana prinsip dasar matematis
pada  algoritma  Needleman-Wunsch ~ dalam
penyelesaian penjajaran urutan untuk mengetahui
kemiripan urutan DNA dari Rusa Timor (Cervus
Timorensis) dengan Rusa merah (Cervus elaphus)
dari Eropa. Rusa Timor dipilih karena rusa ini
merupakan rusa endemik Indonesia dan merupakan
spesies bendera (flag species) bagi provinsi Nusa
Tenggara Barat (NTB), bahkan telah menjadi
lambang bagi provinsi ini (Utomo dan Hasan, 2014).
Sedangkan Rusa merah dipilih sebagai pembanding
karena terletak di benua yang berbeda yang tentu
memiliki karakteristik lingkungan yang berbeda. Hal
ini dilakukan selain untuk menelaah proses
penyelesaian masalah penjajaran urutan, juga untuk
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mengetahui tingkat kemiripan susunan DNA pada
dua jenis rusa tersebut.

2. Tinjauan Pustaka
2.1 Fungsi

Konsep fungsi merupakan hal yang penting dalam
berbagai  bahasan  matematika. ~ Sebagaimana
diperkenalkan oleh Leibnitz (1646-1716), kata fungsi
dalam matematika digunakan untuk menyatakan
suatu hubungan atau relasi yang khusus antara dua
himpunan (Khairunnisa, 2014).

Definisi 2.1.1 (Munir, 2010)

Misalkan A dan B himpunan. Relasi biner f dari A ke
B merupakan suatu fungsi jika setiap elemen di
dalam A dihubungkan dengan tepat satu elemen di
dalam B. Fungsi f dari A ke B dapat dituliskan

f:A-B
yang artinya f memetakan A ke B.

Dalam fungsi, dikenal juga istilah nilai
maksimum dan nilai minimum.

Definisi 2.1.2. (Ratnadewi, 2016)
Misalkan S adalah daerah asal f memuat titik c,
dikatakan bahwa

i. f(c) adalah nilai maksimum f pada S jika f (c)
> f(x) untuk semua x di S
ii. f(c)adalah nilai minimum f pada S jika f'(c) <
f () untuk semua x di S
iii. f (c) adalah nilai ekstrim f pada S jika f (c)
adalah nilai maksimum atau minimum

2.2 Program Dinamis

Program dinamis merupakan salah satu algoritma
untuk memecahkan permasalahan kompleks dengan
membagi permasalahan menjadi langkah-langkah dan
menggabungkan solusi dari hasil tiap langkah yang
dibuat. Salah satu sifat dari program dinamis adalah
adanya keterhubungan antara sub-masalah hingga
masalah yang lebih besar, dimana keterhubungan
tersebutlah yang digunakan untuk membangun
persamaan sebagai solusi, atau yang disebut sebagai
Bellman equation. Langkah-langkah pemecahan
masalah dengan program dinamis secara umum yaitu:
(Lokawati, 2016)
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=

Mendefinisikan sub-masalah

2. Menentukan rekursi dan atau fungsi berkaitan
dengan sub-masalah tersebut

3. Menyatukan solusi

Siagian (1987) mengemukakan bahwa prosedur
pemecahan persoalan dalam program dinamik
dilakukan secara rekursif. Ini berarti bahwa setiap
kali mengambil keputusan, harus memperhatikan
keadaan yang dihasilkan oleh keputusan sebelumnya.
Karena itu, keadaan yang diakibatkan oleh suatu
keputusan sebelumnya dan merupakan landasan bagi
keputusan berikutnya, sehingga konsep tentang
keadaan adalah sangat penting.

Tahap 1 Tahap 2 Tahap 3 Tahap 4

Gambar 2.2. Diagram Jaringan Keputusan

2.3 Fungsi Rekursif

Definisi 2.3.1. (Siang, 2004)

Suatu barisan didefinisikan secara rekursif jika
kondisi awal (basis) barisan ditentukan, dan suku-
suku barisan selanjutnya  dinyatakan dalam
hubungannya dengan sejumlah suku-suku yang sudah
dinyatakan sebelumnya. Persamaan yang menyatakan
hubungan antara beberapa suku tersebut dinamakan
relasi rekurensi.

Sebagai contoh, barisan bilangan ganjil lebih
besar dari 2, yaitu 3, 5, 7, ... dapat dinyatakan
sebagai berikut:

Untuk semua bilangan bulat k > 1,
ay = ay_; + 2 (relasi rekurensi) dan

ap, = 3 (kondisi awal/basis)

dengan relasi rekurensi dan kondisi awal, suku-suku
barisan selanjutnya dapat dihitung sebagai berikut :

al=ao+2:3+2=5
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azzal+2=5+2=7
a3=az+2=7+2=9

Ada beberapa contoh fungsi rekursif, diantaranya:

0 ,x=0
1.F () _{ZF(x—1)+x2 x#0

2. Fungsi Fibonacci:

0 ,n=0
f(n):{l ,n=1
fln—1D+f(n—-2) ,n>1

2.4 Matriks

Definisi 2.4.1. (Munir, 2010)
Matriks adalah susunan elemen-elemen dalam bentuk
baris dan kolom.

Sebuah matriks adalah susunan segi empat siku-
siku dari bilangan-bilangan atau fungsi. Bilangan-
bilangan atau fungsi dalam susunan tersebut
dinamakan entri / elemen dan diapit oleh dua kurung
siku. Matriks A yang berukuran m baris dan n kolom
dengan m, n € Z dapat ditulis sebagai berikut:

a1 Qg2 - Qin

Az1 Az =+ Q2p
A= o . :

m1 Amz -+ Amn

Entri a;; disebut elemen matriks pada baris ke-i
dan kolom ke-j. Jika m = n, maka matriks tersebut
dinamakan juga matriks bujursangkar (square
matriks). Penulisan matriks biasa disingkat 4 = [a;;].

2.5 Penjajaran Urutan DNA

Penjajaran urutan adalah proses
penyusunan/pengaturan dua atau lebih urutan
sehingga persamaan urutan-urutan tersebut tampak
nyata. Sequence alignment pada urutan protein
dilakukanuntuk mencari tingkat kesamaan di antara
urutan-urutan yang disejajarkan. Dengan mengetahui
tingkat kemiripan urutan protein, maka akan lebih
mudahuntuk mencari struktur dan fungsi dari
proteintersebut.

Berikut adalah contoh alignment protein dari
duaurutan  pendek  protein  yang  berbeda,
"MNENLFAS"dan "MMENGGGLFAS" (tanda ":"

menunjukkan kecocokan atau match di antara kedua
urutan).

M N E N - - - L F A S
M M E N G G G L F A S

Ketidak cocokan (mismatch) dalam alignment
diasosiasikan dengan proses mutasi, sedangkan
kesenjangan (gap, tanda "-'") diasosiasikan dengan
proses insersi (bertambahnya sekumpulan asam
amino yang baru dalam urutan) atau delesi (sejumlah

asam amino yang hilang dalam suatu urutan)
(Bu’ulélo, dkk., 2010).

2.6 Algoritma Needleman-Wunsch

Algoritma  Needleman-Wunsch ~ (N-W) ini
pertama kali diusulkan oleh Saul B. Needleman dan
Christian D. Wunsch pada tahun 1970, Algoritma
Needleman Wunsch melakukan sequence alignment
global, yaitu melihat total global sequence alignment
yang memiliki tingkat kemiripan yang tinggi dari
global penjajaran urutan (Satradkk., 2015).

Berikut langkah-langkah dalam Algoritma N-W :

1. Inisialisasi tabel T
Untuk penjajaran 2 urutan, diberikan S1 (urutan
pertama) dan S2 (urutan kedua), dengan panjang
m dan n, dimulai dengan membuat sebuah tabel
T dengan m+1 kolom dan n+1 baris.
Contoh : SI="TGGTG’ dan S2="ATCGT’, m=5
dan n=5

- 6 0o -4 »

2. Pengisian nilai tabel T
Tabel T kemudian diisi dengan menggunakan
hubungan rekursif
T(i-1, j-1) + sim(S,(i), S,(}))
=max < T(i-1, ) + gap penalty
T(i, j-1) + gap penalty
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Keterangan :

T(i , j) = fungsi optimum pada
penjajaran urutan DNA

i=0,1,2, ..., m(indeks kolom)
j=0,1,2, ..., n (indeks baris)
sms050)=( |

d =-2 (gap penalti)

i=0 i=1 i=2 i=3 i=4 =5
T G G T G

j=0 —T T(I, J"l) = T(311)
1A | | T(i-1, j-1) = T(2,1)
j=2 71 g

j=3c T T{"ll J) = T(ZJ'Z)
j=4 6

j=5T

3. Pelacakan kembali (trace back)
Pelacakan kembali (trace back) merupakan tahap
terakhir dari algoritma Needleman-Wunsch, pada
tahap ini digunakan matriks T yang sudah diisi
untuk mendapatkan penjajaran terbaik di antara
dua urutan S1 dan S2.

Q — @
H— 4

dimulai dari pojok kanan bawah dari sel matriks T,
kemudian ikuti tanda panah. Tanda panah
menunjukkan sel yang digunakan sebelumnya untuk
kalkulasi hasil terbaik untuk sel tersebut. Dari sini,
ikuti tanda panah ke sel sebelumnya dan lakukan
seterusnya hingga diperoleh penjajaran urutan
terbaiknya.

3. Metode Penelitian

Data yang digunakan adalah data urutan DNA
Rusa Timor (Cervus timorensis) dan Rusa Merah
(Cervus elaphus) yang diperoleh dari BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool). BLAST merupakan
perkakas bioinformatika yang berkaitan erat dengan
penggunaan basis data urutan biologis.

Penelitian ini terdiri atas beberapa tahapan yaitu:
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1. Analisis Program Dinamis pada Penjajaran
Urutan DNA

2. Penjajaran urutan DNA Rusa Timor dan Rusa
Merah

3. Menguji kemiripan urutan DNA Rusa Timor dan
Rusa Merah dengan algoritma Needleman-
Wunsch

4. Penarikan kesimpulan

4. Hasil dan Pembahasan

Program dinamik adalah teknik optimasi untuk
permasalahan yang dapat dibagi menjadi beberapa
tahap (stage), dimana pada tiap tahap harus diambil
suatu keputusan (decision) yang tergantung pada
kedudukannya pada tahap ini dan keputusan tersebut
akan menentukan keadaan/kedudukan (state) nya
pada tahap berikutnya.

4.1 Analisis Program
PenjajaranUrutan DNA

Dinamik  pada

Torres (2003) menjelaskan bahwa pada masalah
penjajaran urutan dua buah DNA dengan panjang
urutan masing-masing m, n dimana m, n adalah
bilangan bulat, dapat dihitung banyaknya kombinasi
urutan yang mungkin terbentuk dengan menggunakan
persamaan berikut:

Min[mn]
m n
fom= ) 2k
k=0 k k

semakin besar nilai m dan n, maka semakin banyak
pula kombinasi yang dapat terbentuk. Diketahui
bahwa untuk m = n = 100 diperoleh f(n,m) = 2 x
1074

Program dinamik dapat digunakan untuk
menentukan urutan terbaik dari pencocokan dua
urutan DNA dengan membagi proses perhitungannya
kedalam beberapa tahap yang lebih mudah
diselesaikan.

Diberikan dua buah urutan DNA, urutan A = a;

masalah memaksimumkan fungsi S berikut:
§= Ngap X d + Naeen X M+ Nynmaten X U

Dimana,

Ngap = banyaknya gap

Nmatch = banyaknya match
Nunmatch = banyaknya unmatch
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d = penalti gap = -2
m = nilai match =1
u = penalti unmatch = -1

karena nilai unmatch dan nilai gap bernilai negatif
sedangkan nilai match bernilai positif, maka nilai S
akan maksimum ketika nilai nyqchn besar.

Selanjutnya untuk menentukan nilai optimal dari
penjajaran urutan A dan urutan B (A-B) dengan
program dinamik, dapat dibuat beberapa tahapan
dengan membuat sub-urutan dari urutan A dan urutan
B. Misal A; =a; ai.1, 8., @s, @, ,a; adalah sub-urutan
dari A, dan By =bj bj4 bj, . bs b, ,b; adalah sub-
urutan dari B. Kemudian, masalah penjajaran DNA A
dan B dapat dipecah menjadi 3 sub-masalah, yaitu:
penjajaran A; - By, A- By, dan A; - B. Pada penjajaran
A; - By, yang dilihat match dan unmatch dari a, dan b;

Sehingga jika S;adalah nilai optimum dari
penjajaran A; - B; maka penjajaran A- B memiliki
nilai

S =85, + matauS; +u

Selanjutnya pada penjajaran A- B;, karena a;
dipasangkan dengan gap, sehingga jika S,adalah nilai
optimum dari penjajaran A- B; maka penjajaran A- B
memiliki nilai

S:SZ+d

Kemudian pada penjajaran A; - B, karena by
dipasangkan dengan gap, sehingga jika Ssadalah nilai
optimum dari penjajaran A; - B maka penjajaran A- B
memiliki nilai

S=85+d

Dari tiga sub-masalah di atas, maka diperoleh nilai
nilai optimum dari penjajaran A — B adalah:

S1 + (matauu)
Soptimum = Max S,+d
S;+d

Langkah yang sama dilakukan untuk menentukan
nilai S;,S,, dan Sspada tahapan berikutnya. Secara
induktif, maka diperoleh persamaan:

T(,))
T(—1,j—1)+ sim(51(),52())
= max TGi—-1,j)+d
T@i,j—1)+d

Dimana,

T(i , j) = fungsi optimum pada penjajaran urutan
DNA

i=0,1,2, ..., m (indeks kolom)

j=0,1,2, ..., n (indeks baris)

. - H 1 4 t h
sim(S4(i).S2(1)) = {_1 urg,i;tch
d=-2

4.2 Analisis fungsi pada relasirekursif T(i,j)

Pada bagian sebelumnya telah dijabarkan
langkah-langkah pada algoritma Needleman-Wunsch
dalam mencari alignment paling optimal dari
pembandingan dua urutan untuk melihat tingkat
kemiripan urutan DNA tersebut. Diberikan relasi T(i ,
j) dalam pengisian nilai pada matriks yang dibentuk
dan kemudian nantinya dijadikan acuan dalam
menentukan alignment yang paling optimal. Pada
bagian ini, akan dilakukan analisis terhadap relasi T(i

).

T(i—1,j— 1)+ sim(51(),52()))
T(i—1,j) + gap penalty

T@,j) = max{
T(i,j — 1) + gap penalty

Dapat dilihat bahwa i menunjukan urutan kolom
di mana i =0,1,2,...,m , dan j menunjukkan urutan
baris pada tabel di mana j = 0,1,2,...,n. lebih jauh
dapat dikatakan bahwa i dan j €Ny (himpunan
bilangan cacah). Selanjutnya akan ditunjukkan bahwa
nilai T(i , j) adalah tunggal. Perhatikan bahwa nilai
T(i , j) adalah nilai maksimum, untuk menunjukkan
nilai T(i , j) adalah tunggal, maka haruslah
ditunjukkan bahwa nilai maksimum adalah tunggal.

Andaikan f (u) dan f (v) untuk suatu u,v €S
merupakan nilai maksimum f (x) untuk setiap x €eS.
Akan ditunjukkan f (u) = f (v). Perhatikan bahwa f
(u) nilai maksimum f (x), artinya f (u) > f (x) untuk
semua x di S, akibatnya f (u) > f (v). Selanjutnya
perhatikan bahwa f(v) nilai maksimum f (x), artinya f
(v) > f (x) untuk semua x di S, akibatnya /'(v) > f (u).
Karena u,v €S, dan /' (u) > 1 (v), f (v) > f (u), maka
haruslah f (u) = f (v). Artinya nilai maksimum suatu
fungsi adalah tunggal, akibatnya nilai T(i , j) tunggal.
Berdasarkan Definisi 2.1.1, maka dapat dikatakan
bahwa T(i , j) adalah fungsi, di manaT: (N, X Nj) —
Z.

Selanjutnya jika dilihat lebih jauh berdasarkan
Definisi 2.2.1., maka diketahui bahwa T(i , j)
merupakan fungsi rekursif dengan :
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a. Basis

T@i,j)=0 ,jikai=j=0
b. Rekurens

T(,))

T(i—1,j—1)+ sim(51(),S2())
= max T(i—1,j) + gap penalty
T(i,j — 1) + gap penalty

untuk i atauj > 0

4.3 PenerapanAlgoritma Needleman-Wunsch
pada DNA Rusa Timor dan RusaMerah

Pada bagian akan dilakukan penerapan algoritma
N-W untuk mengetahui kemiripan urutan DNA Rusa
Timor dengan Rusa Merah. Berikut data urutan Rusa
Timor dan Rusa Merah yang diperoleh dari BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool).

Tabel 4.1 Data urutan DNA Rusa Timor (Cervus
timorensis) dan Rusa Merah (Cervus elaphus) yang
diperolen dari BLAST (Basic Local Alignment
Search Tool)
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Nama Urutan DNA
Species
Rusa Timor AGCAGGCATAGTAGGAACAG
(Cervus CCTTAAGCCTACTGATTCGTG
timorensis) CCGAACTGGGCCAACCTGGTA

CTCTGCTTGGAGACGACCAAA
TTTATAATGTTATCGTAACCGC
ACATGCATTCGTAATAATTTTC
TTTATAGTTATGCCAATTATAA
TTGGAGGATTTGGTAATTGAC
TAGTTCCCCTAATAATTGGTG
CCCCAGACATAGCATTCCCTC
GAATAAACAATATAAGCTTTT
GACTCCTCCCTCCTTCTTTCTT
ACTACTTTTAGCATCATCTATA
GTTGAAGCTGGCGCAGGAACA
GGCTGAACTGTATATCCCCCT
CTAGCTGGCAACTTAGCTCAC
GCAGGGGCTTCAGTAGACTTG
ACTATTTTTTCTTTACACTTGG
CAGGTGTTTCCTCAATTTTAGG
GGCCATTAACTTTATTACAAC
AATTATCAATATAAAACCCCC
TGCCATATCACAATATCAAAC
CCCACTATTTGTATGATCCGTA
TTAGTCACTGCTGTACTACTAC
TTCTCTCACTCCCTGTACTAGC
AGCCGGAATTACAATACTATT
AACAGACCGAAACTTAAATAC
AACCTTTTTTGACCCAGCAGG
AGGCGGAGATCCTA

Rusa Merah  TGACAGACACACCATGAGAGC

(Cervus CCTTGTGCTCCTCGCCCTGCCG

elaphus) GCCCTGGCCACGCTCTGCCTC
GCTGGTCGGGCAGATGCAAAG
CCCGGTGATGCAGAGTCCGGC
AAAGGCGCAGCCTTCGTGTCC
AAGCAGGAGGGCAGCGAGGT
GGTGAAGAGACTCAGGCGCTA
CCTGGATCCTGGGCTGGGAGC
CCCAGCCCCCTACCCAGATCC
GCTGGAGCCCAAGAGGGAGG
TGTGTGAACTCAACCCTGACT
GTGACGAGCTAGCTGACCACA
TCGGCTTCCAGGAGGCCTACC
GGCGCTTCTACGGCCCGGTCT
AGGGCTCGCAGCCCTGCCGAC
CTGGCCGGCAGCCCCCAGCTC
TGGCTTCTCTCCAGGACAATC
ACTAGTGAATTCGCGGCCGCC
TGCAGGTCGACCATATGGGAG
AGCTCCCAACGCGTTGGATGC
ATAGCTTGAGTATTCTATAGT
GTCACCTAAATAGCTTGGCGT
AATCATGGTCATAGCTGTTTC
CTGTGTGAAATTGTTATCCGCT
CACAATTCCACACAACATACG
AGCCGGAAGCATAAAGTGTAA
AGCCTGGGGTGCCTAATGAGT
GAGCTAACTCACATTAATT

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

Dapat dilihat bahwa urutan DNA Rusa Timor
(RT) memiliki panjang (m) = 611, sedangkan untuk
Rusa Merah (RM) memiliki panjang (n) = 607.
Selanjutnya dilakukan langkah-langkah  dalam
algoritma N-W sehingga diperoleh urutan terbaik
sebagai berikut:
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AG-CAGGCATAGTAGGAACAGCCTTAAGCCTACTGATTCGTGCCGAACTGGGCCAACCTG

NI INN LIl [LLEeE b CEHEeE 1l
TGACAGACACACCATGAGAGCCCTTGTGC - TCCTCGCCC - TGCCGGCCCTGGCCACGLTC

GTACTC--TGCTTGG- -AGACGACCAAAT - - - -~ TTATAATGTTATCGT -AACCGCACAT

(I T L I I
TGCCTCGCTGETCEEGCAGATG - - CAMGCCCGGTGATGCAGAGTCCGGCAAMGGCGCA -

GCATTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATGCCAATTATAATTGGAG-GATTTGGT -AATT

(LIt I I i
GLCTTCGT- - == mmmmmmmm e 6T-- - -CCAAGCAGGAGGGCAGCGAGG TGGTGAAGA

GACT-AGTTCC--CCTA-ATAATTGG-TG- - - -CCCCAGACA- -TAGC---ATTCCCTCG

L A A L O o A S R R S B (11111
GACTCAGGCGCTACCTGGATCCTGEECTGGEAGCCCCAGCCCCCTACCCAGATCCGCTEG

AATAAACAATATAAGCTTTTGA-CTCCTCCCTCCTTCTTTCTTACTA-CTTTTAGCATCA

I U O I S O O 1 A O S e e 1 [11]
AGCCCAAGAGGEAGGTGTGTGAACTCAACCCTGACTGTGACGAGCTAGC TGACCACATCG

TCTATAGTTGAAGCT - - - -GGCGCAGGAACAGGCTGAACTGTATATCCC---CCT--CTA

[l 11 (I el |l (L1
GCT-TCCAGGAGGCCTACCGGCGCTTCTACGGCCCGGTCTAGGGC TCGCAGCCCTGCCGA

GCTGGCAACTTAGCTCAC-GCAGGGGCTTCAGTAGACTTGACTATTTTTTCTTTACACTT

(LD L1 IT T | 1111
CCTGECCGEC-AGCCCCCAGCTCTGECTTCTCTCCAG- - GACAATCACTAGTGAA- - TT

GGCAGGTGTTTCC- - - TCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTATTACAACAATTATCAATAT
[ L 1 O o 1 B [ 1]l

CGCGGCCGCCTGCAGGTCGACCATATGGGAGAGLTCC- - - - - - -CAACGCGT - TGGATGC

AAAACCCCCTGCCATATC-ACAATATCAAACCCCACTA--TTTGTATGATCCGTATTAGT

(11l O O 1 e O
ATAGCT- - - TGAGTATTCTATAGTGTCA - - CCTAAATAGC TTGGCGTAATC - - -ATG-GT

CACTGCTGTACTACTACTTCTCTCACTCCCTGTACTAGCAGC - CGGAATTACAATACTAT

LTI [ 1111 LT T T
CATAGCTGT -~ -- - TTCCTGTGTGAAAT - - TGT- - TATCCGCTCACAATTCCAC-ACAAC

TAAC-AGACCGAAACTTAAA-- -TACAACCTTTTTTGACCCAGCAG-GAGG - - - CGGAGA

NIRRT
ATACGAGCCGGAAGCATAAAGTGTAAAGCC TGGGGTGCCTAATGAGTGAGC TAACTCACA

TCC-TA

TTAATT

Dari alignment di atas dapat dilihat bahwa
terbentuk 666 urutan pasangan basa dengan 322
match, 230 missmatch, dan 114 gap. Ini berarti kedua
urutan DNA Rusa tersebut memiliki Kkemiripan
sebesar 48% (322/666).

5. Penutup

Berdasarkan hasil dan pembahasan yang telah
dilakukan dapat ditarik beberapa kesimpulan berikut
yaitu:

a. Algoritma Needleman-Wunsch digunakan untuk
menyelesaikan masalah penjajaran urutan dan
mengetahui tingkat kemiripan urutan DNA
makhluk hidup. Dalam algoritma ini digunakan
program dinamik sebagai dasar penyelesaian
masalahnya dengan  menggunakan  fungsi
rekursif T (i, j), di mana T: (Ng X Ng) — Z.

b. Penerapan algoritma Needleman-Wunsch untuk
membandingkan DNA, diperoleh alignment
terbaik untuk urutan DNA Rusa Timor dan Rusa
Merah, terbentuk 666 urutan pasangan basa
dengan 322 match, dan 114 gap. Hal ini berarti
kemiripan DNA Rusa Timor dan Rusa Merah
sebesar 48%.
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