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Identifikasi gen penyebab virulensi Mycobacterium
tuberculosis strain pada TK-K-009 dengan komparasi pada
strain pembanding

Strain pembanding: Mycobacterium bovine
Strain target: Mycobacterium tuberculosis TKK_04_0029





Interface dari European Nucleotide Archive
Terhubung dengan database lain seperti NCBI dan DDBJ
ENA relatif mudah diakses dengan pengelompokan data yang baik



Step 1. 
Gunakan kata kunci untuk mencari database transkriptomik dan genomik
Gunakan kata kunci “Human Mycobacterium”



Step 2.  Kata kunci “Human Mycobacterium”
Ketikkan kata kunci ke dalam Search box



Step 3.  Kata kunci “Human Mycobacterium”
Klik data Genomic assembly contig set



Step 4.  Kata kunci “Human Mycobacterium”
Publikasi dari data tersebut dapat dicek pada laman Publications
Data tersebut belum pernah dipublikasi dalam jurnal resmi



Step 5. Kata kunci “Human Mycobacterium”
Data genomik dapat diakses di laman Navigation
Klik kode sekuen JLSX01000001 untuk mengunduh data



Step 6.  Kata kunci “Human Mycobacterium”
Data sekuen transkrip mRNA dapat diunduh dalam bentuk .fasta dengan 
langsung klik FASTA 





Step 1. 
Masuk ke interface Galaxy tools melalui http://galaxy.southgreen.fr/galaxy/

http://galaxy.southgreen.fr/galaxy/


Step 2. 
Register untuk membuat akun baru di laman Galaxy



Step 3. 
Isikan kolom yang diminta dan submit
Sekali register, akun dapat digunakan sampai kapanpun, termasuk data registry



Step 4. 
Rename history dengan nama yang diinginkan



Step 5. 
Klik Get Data (upload file) atau tanda            di bagian kiri atas
Lalu klik Choose local file



Step 6. 
Upload data-data sekuen terpilih klik Start



Step 7. 
Setelah sekuen 100 % terupload klik Close



Step 8. 
Klik tanda “Mata” di sebelah nama file untuk pengecekan sekuen sudah terupload



Step 9. 
Cari NCBI BLAST+ lalu klik NCBI BLAST+tblastn 



Step 10. 
Klik tanda Save untuk menyimpan file hasil tblastn dalam tabular Excel



Step 11.
Tampilan tabel bentuk tabular
Pindahkan atau simpan sebagai file Excel Workbook
Penting: file dalam bentuk tabular tidak editable





Step 1. 
Buka program SnapGene dengan halaman interface seperti diatas



Step 2. 
Untuk merubah file .fasta menjadi file SnapGene, unggah file .fasta dan klik
Import



Step 3. 
Buka file SnapGene dengan drag atau open file



Step 4. 
Fitur Sequence dapat diakses di bagian bawah dari program SnapGene
Sekuen query ditampilkan dalam urutan 5-3’ dan 3-5’



Step 5. 
Klik Translation untuk mengakses prediksi urutan residu asam amino dari 
sekuen nukleotida
Sekuen asam amino forward dalam warna kuning
Sekuen asam amino reverse dalam warna hijau



Step 6. 
Lakukan anotasi dengan klik dua kali pada prediksi anotasi CDS yang 
diinginkan
Klik Feature, dan Add Translated Features



Step 7. 
Pilih tipe feature: CDS seperti ditampilkan diatas
Berikan nama pada feature CDS: COBRA-like protein 6 precursor



Step 8. 
Tampilan hasil anotasi CDS di laman sekuen



Step 9. 
Optional: Jika diperlukan dapat langsung lakukan BLAST Selected DNA untuk
memastikan nama sekuen dalam database NCBI



Step 10. 
Lanjutkan anotasi untuk daerah 3’-UTR
Warna feature dapat dipilih sesuai keinginan



Step 11. 
Tampilan hasil anotasi 3’-UTR di laman sekuen dengan warna berbeda



Step 12. 
Sekuen protein ORF dapat di ekstrak dengan cara Copy Protein



Step 13. 
Paste sekuen asam amino ke Notepad
Lengkapi data dengan sekuen-sekuen lainnya



Step 13. 
Simpan dokumen dalam bentuk .fasta
Penting: Untuk menyimpan dalam format fasta, tambahkan .fasta di 
belakang nama file
Sekuen ini akan diperlukan untuk analisis komparatif berikutnya di Galaxy


