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Sasaran Perkuliahan

• Mahasiswa mampu menjelaskan tentang apa itu 
primer  

• Mahasiswa Mampu menganalisis karakter primer 
yang baik

• Mahasiswa mampu mendesain urutan DNA primer 
sesuai dengan urutan gen yang diinginkan

• Mahasiswa mampu menghitung nilai Tm dan Ta 
primer



Analisis DNA Sequence:

1. DNA Sequence database searching
2. DNA Sequence Alignment : pairwise
3. DNA Sequence Alignment : Multiple



1.Sequence database searching:
Nucleotida Search

(Tujuan: Mendapatkan & Memahami format sekuen nukleotida GenBank)

Masuk ke web NCBI

Pilih : nucleotide

Ketik : Starch synthase and cassava 

Tekan : Go
AAA

Output

1

2



Hasil Pencarian Nukleotida

Urutan Protein

Urutan DNA

Features Table : mendiskripsikan daerah 

gen dan properties secara biologi dari 
urutan nukleotida yg telah diidentifikasi : 

CDS (coDing Segment) - mendiskripsikan 
ORF gen

Poly A_signal

Repeat Region & etc

3

21



Save Hasil Pencarian : Format FASTA

Outfile dalam 
format FASTA

2

Pilihan : send to 
Text, File dll

1



2. Sequence Alignment : BLAST (Basic Local Alignment Search) - Pairwise 

Alignment
(Tujuan: Mencari sekuen yang homolog/ serupa, mencari fungsi gen)

Pilihan program BLAST : 
nucleotide blast

Input copy/paste 
urutan nukleotida-

format FASTA

Pilihan : nucleotide 
collection

Tekan : BLAST

1

2

3



Hasil/ OUTPUT BLAST (1)

Output

1

2

=The Graphic display

= The Hit list

The Bit score : ukuran statistical 
significance dari alignment (Score 
tinggi menunjukkan more similar 
pada dua sequence

The  E-value (expectation value) : 
nilai E-value rendah menunjukkan 
more similar pada dua sequence



Hasil BLAST (2)

Length : panjang alignment, 
berapa panjang dua segmen dari 
sequences yang BLAST meng-
alignment (penjajaran)

Gaps: nukleotida yang tidak di 
jajarkan. 

Identities : persentase kesamaan dari 
nukletida sama antara dua sequence 
yang di jajarkan 



Hasil BLAST - Distance TREE (3)

Rectangle

Slanted



3. Sequence Alignment : CLUSTAL - Multiple Alignment : Koleksi

Data (1)
(Tujuan: Mencari kesamaan sekuen, fungsi, evolusi/kekerabatan )

Pilih : All Databases

Ketik : Starch synthase and wheat

Tekan : Go Output : pilih asesion

number/DNA target dgn
memberikan Tick pd kotak yg

telah ada. Display : summary

1

2



Koleksi Data (2)
Pilih Display : FASTA

1

2

Output : format FASTA



Pilih Display : FASTA dan Send 
to TEXT or FILE

1
2

Output : format FASTA - File TEXT

Koleksi Data (3)



Format Data DNA sequence 
untuk input PROGRAM 
CLUSTAL W

1

2

Buka : //srs6.ebi.ac.uk

Pilih : Tools - Similarity & 
Homology - Clustal W

PROGRAM CLUSTAL W -Global 
Alignment 



Tampilan program CLUSTAL W 

1

Parameter-parameter yang 
dapat dirubah sesuai dengan
kepentingan (input, output dll)

1. Copy & Paste : file FASTA - DNA 
sequence yang akan di
alignment.

2. Pilih : Run



OUTPUT (1) 

Output file yang dapat di save 
di komputer

1

2



OUTPUT (2) 

1

2

Hasil Multiple alignment DNA 
sequence

Draw -
Phylogram/Cladogram
TREE



Tugas Praktikum
Lakukan Analisis DNA sequence yang meliputi : (Hasil disimpan pada

Folder masing -masing)
1. DNA Sequence database searching ( website NCBI)

2. DNA Sequence Alignment : pairwise alignment (BLAST)

3. DNA Sequence Alignment : Multiple alignment (Program Clustal W) - 8 
sampel DNA sequence yang di alignment. 

Pada gen-gen dibawah ini :

No Nama Gen Tugas Kelompok

1 Acc Synthase I

2 Amylase II

3 Luciferase III

4 Catalase IV

5 Endochitinase V

6 Alcohol dehydrogenase VI

7 Chalcone synthase VII




