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BAB I. SISTEM SITUS WEB

A. Struktur basis data

Situs web (website) Pusat Genom Pertanian Indonesia (PGPI)
v2.0 dikembangkan berbasis content management system (CMS)
Wordpress versi 5.2.2 (http://www.wordpress.org). Versi stabil paling
mutakhir saat ini adalah Wordpress 5.3. Wordpress merupakan
salah satu CMS yang paling populer hingga saat ini dengan fitur
dan kinerja yang terus dikembangkan oleh komunitas open source.
Dengan dukungan customized addons (plugins) dari komunitas
open source, maka Wordpress membuka lebar kemampuan
implementasi bahasa pemrograman (script) dalam berbagai
format, misalnya PHP dan Java. Oleh karena itu, dengan meng-
gunakan Wordpress sebagai sistem dasar maka akan lebih memu-
dahkan untuk mengembangkan lebih lanjut terhadap sistem
basis data (database) web (web-based database) yang merupakan
fitur utama dalam situs web PGPI.

Pengelolaan basis data dalam situs web PGPl dilakukan
dengan menggunakan server MySQL dan akses langsung pada
basis data flat. MySQL merupakan salah satu aplikasi server basis
data open source yang sangat populer hingga saat ini. Secara ske-
matis, pengelolaan basis data PGPI ditampilkan pada Gambar 1.

Basis data dalam PGPI dapat dikelompokkan menjadi dua.
Basis data yang pertama diberi nama ‘genom’, berformat MySQL,
merupakan basis data yang berisi tabel-tabel untuk mengelola
CMS Wordpress itu sendiri, dan tabel-tabel untuk mengelola data
molekuler. Tabel-tabel utama CMS Wordpress diberi nama dengan
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Server MySQL

Basis data MySQL YIl Framework Profil dan karakteristik primer
. I 0:3 dan snotas genonik

Basis data flat

Gambar 1. Skema pengelolaan basis data PGPI.

awalan ‘pgpi_’, digunakan untuk menyimpan data terkait profil
dan publikasi. Sementara itu, tabel-tabel data molekuler diberi
nama dengan awalan nama kelompok komoditas dan diikuti
dengan jenis data yang disimpan dalam tabel tersebut. Daftar
tabel-tabel dalam basis data ‘genom’ PGPI ditampilkan pada
Tabel 1.

Basis data yang kedua berisi data genom hasil sekuensing
(sequencing data) yang disimpan dalam format teks, yaitu TXT
(menyimpan data sekuensing) dan JSON (menyimpan anotasi/
informasi posisi gen). Basis data ini merupakan basis data flat,
sehingga dapat dikelola tanpa melibatkan server MySQL dan
CMS Wordpress. Data dalam basis data ini ditampilkan dengan
menggunakan aplikasi penjelajah genom (genome browser). Uraian
lebih lanjut mengenai penjelajah genom diuraikan pada bagian
lain dari buku ini.
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Tabel 1. Tabel-tabel dalam basis data ‘genom’ PGPI.

No. Nama tabel Keterangan

Tabel-tabel utama CMS Wordpress

1.  pgpi_commentmeta Metadata komentar

2. pgpi_comments Komentar terhadap konten profil (jika
diaktifkan)

3. pgpi_links Link situs web (jika diaktifkan)

4.  pgpi_options Opsi pengaturan pengelolaan konten yang
diterapkan dalam CMS Wordpress

5. pgpi_postmeta Metadata postingan

6.  pgpi_posts Konten posting

7. pgpi_termmeta Metadata terminologi dalam pengelolaan
konten

8. pgpi_terms Konten terminologi dalam pengelolaan
konten

9. pgpi_term_relationships Tata hubungan antar konten terminologi
10. pgpi_term_taxonomy Arsitektur konten terminologi

11. pgpi_usermeta Meta data pengguna
12. pgpi_users Data pengguna
Tabel-tabel data molekuler

1. hortikultura_plant Daftar tanaman dari kelompok tanaman
hortikultura

2. hortikultura_primer Daftar primer dari kelompok tanaman
hortikultura

3. hortikultura_snp Data primer SNP dari kelompok tanaman
hortikultura

4. industri_plant Daftar tanaman dari kelompok tanaman
industri

5. industri_primer Daftar primer dari kelompok tanaman
industri

6. industri_snp Daftar primer SNP dari kelompok tanaman
industri

7. mikroba_plant Daftar spesies mikroba

8. mikroba_primer Daftar primer dari kelompok mikroba

9.  mikroba_snp Daftar primer SNP dari kelompok mikroba

10. palma_plant Daftar tanaman dari kelompok tanaman
palma
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Tabel 1. Lanjutan.

No. Nama tabel Keterangan

11. palma_primer Daftar primer dari kelompok tanaman palma

12. palma_snp Daftar primer SNP dari kelompok tanaman palma
13. palma_ssr Daftar primer SSR dari kelompok tanaman palma
14. pangan_plant  Daftar tanaman dari kelompok tanaman pangan
15. pangan_primer Daftar primer dari kelompok tanaman pangan

16. pangan_snp Daftar primer SNP dari kelompok tanaman pangan
17. ternak_plant Daftar jenis ternak

18. ternak_primer Daftar primer dari kelompok ternak

19. ternak_snp Daftar primer SNP dari kelompok ternak

20. ternak_ssr Daftar primer SSR dari kelompok ternak

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/.

B. Analisis proses bisnis

Proses bisnis adalah kumpulan berbagai kegiatan yang ter-
struktur dan saling terkait untuk menghasilkan layanan atau
produk tertentu dengan tujuan untuk mewujudkan tujuan bisnis.
Tujuan bisnis adalah target yang ingin dicapai organisasi dengan
menjalankan proses bisnis dengan benar. Proses bisnis merupa-
kan alur kerja perpindahan secara prosedural dari informasi,
material dan tugas dari para aktor atau partisipan yang terlibat.
Alur proses bisnis tunggal secara sekuensial terdiri dari langkah-
langkah yang saling terkait dan bergantung pada penyelesaian
langkah sebelumnya ataupun secara paralel dengan beberapa
langkah yang terjadi secara bersamaan. Alur proses bisnis
tunggal dapat saling dihubungkan menjadi proses bisnis lainnya
untuk mencapai tujuan proses secara keseluruhan. Kombinasi
dari proses bisnis yang saling terhubung dikenal dengan
orkestrasi dan komposisi proses bisnis.

Proses bisnis dalam sebuah organisasi perlu dikelola agar
dapat dikontrol dan dimonitor, meningkatkan efisiensi dan
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Perencanaan

'

Analisis Proses Bisnis -

.

Desain dan Permodelan Proses Bisnis

!

Implementasi Proses Bisnis

!

Monitoring dan Controlling Proses Bisnis

!

Perbaikan Proses dan Perencanaan

Review Proses Bisnis

Gambar 2. Siklus hidup manajemen proses bisnis.

efektifitas serta menjamin proses bisnis yang ada sejalan dengan
tujuan bisnis sebuah organisasi. Tata kelola proses bisnis tersebut
mengikuti suatu siklus yang diberi nama siklus hidup
manajemen proses bisnis (Gambar 2).

Analisis proses adalah istilah umum untuk analisis alur kerja
dalam sebuah organisasi dengan tujuan untuk memperoleh
pemahaman, melakukan peningkatan dan tata kelola proses
bisnis. Analisis proses bisnis terdiri dari pemetaan atau
pemodelan proses dan sub proses secara rinci sampai dengan
uraian tugas (Gambar 3). Analisis proses membantu dalam
mengidentifikasi setiap proses, mendeskripsikannya, mem-
visualisasikan dan menemukan hubungan yang ada dari setiap
aktor dalam proses tersebut.

Proses analisis dilakukan dengan melakukan:

1. Wawancara dengan pemangku kepentingan yang terlibat baik
internal dan eksternal organisasi,

Bab 1. Sistem Situs Web | 5}



Menyebarkan formulir dan matrik yang diperlukan kepada
pemangku kepentingan,

Mempelajari dokumen proposal dan laporan dari penelitian
terkait,

Mempelajari standard operational procedure (SOP) terkait,

5. Mempelajari metode penelitian terkait,

Melakukan pemetaan dan pemodelan.

Berdasarkan metode rantai nilai (value chain), proses bisnis

dapat dikelompokkan menjadi tiga antara lain:

. Operational processes,

Management processes,

. Supporting processes.

Unified modeling language (UML) use case diagram digunakan

untuk memodelkan layanan, tugas dan fungsi yang dilakukan
sistem dari sudut pandang bagaimana aktor menggunakan atau
menangani sistem tersebut. Use case akan menggambarkan
bagaimana para aktor berinteraksi dengan sistem.

A w0 D

Identifikasi aktor terdiri dari:

Peneliti,

Teknisi,
Administrasi,
Pengguna platform.

Model proses merupakan suatu pandangan formal dari proses

bisnis yang direpresentasikan sebagai seperangkat kegiatan yang
dilakukan secara paralel dan/atau sekuensial yang terkoordinasi
dari proses yang saling terhubung untuk mencapai tujuan bisnis.
Proses bisnis dapat dimodelkan dengan berbagai metode dan
teknik seperti dengan menggunakan diagram UML dan business

6 | Situs Web Pusat Genom Pertanian Indonesia



Use Case Diagram Portal PGPI

CRUD portal CRUD

BChl publikasi terkait menambahkan
studi genomik data SNP
menambahkan
data primer

melinat daftar

data SNP

.melihal detail

i data SNP
melinat daftar ] -
Administratof Portal PGP data primer melihat detail
data primer

melihat
penjelajah data
genom dalam
portal

melakukan
pencarian data
berdasarkan
kriteria

User Poftal PGPI

‘memilin track
pada tampilan
penjelajah
genom

melihat posisi
variant pada
penjelajah

genom
melihat posisi

melihat detail
variant
gen dalam R —
genom
melihat detail
genom

Gambar 3. Skema proses bisnis PGPI.

melihat
sekuens dalam
penjelajah
genom

process model and notation (BPMN). BPMN adalah cara meng-
gambarkan proses bisnis secara visual dengan cara standar dan
formal sehingga dapat ditafsirkan dengan mudah oleh berbagai
pemangku kepentingan (Gambar 4).
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Gambar 4. Diagram business process model and notation (BPMN).
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BAB II. FITUR UTAMA PGPI

A. Basis data molekuler

Basis data molekuler menampung data dari analisis genomik
dan menampilkan hasil analisis molekuler jenis komoditas dari
berbagai kelompok komoditas. Melalui fitur ini pengguna
mendapatkan informasi mengenai variasi nukleotida khususnya
Single Nucleotide Polymorphisms (SNP) dan Simple Sequence Repeats
(SSR), dan jenis primer yang dapat sebagai marka/penanda
molekuler, seperti primer pengapit SNP basis sekuensing dalam
bentuk STS (sequence tagged site), Single Nucleotide-Amplified
Polymorphism (SNAP), SSR, dan Insertion or Deletion (InDel).
Jumlah varian SSR dan SNP bervariasi tiap komoditas. Macam
atau jenis dan jumlah primer yang ada juga bervariasi antar jenis
komoditas yang berbeda. Basis data molekuler juga memfasilitasi
pengguna untuk melihat secara lebih detil mengenai profil dan
karakteristik dari primer (jenis primer, nama primer, lokasi pada
kromosom, gen terasosiasi, serta komposisi basa sekuens forward
dan komposisi basa sekuens reverse) maupun varian SNP dan
SSR (lokasi di kromosom, alel referensi/Ref dan alel alternatif/Alt
gen teraosiasi, dan sebagian sekuens pengapit yang mengandung
varian tersebut).

Sebagian besar primer tersebut di PGPI telah dikonfirmasi
secara molekuler di laboratorium dan teruji polimorfismenya,
yaitu kemampuan untuk membedakan antara individu
organisme satu dengan yang lainnya, sehingga siap digunakan
untuk mendukung penelitian molekuler lanjutan. Sebagian
primer yang lainnya masih memerlukan kajian dan pengujian
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untuk digunakan sebagai marka dalam penelitian biologi
molekuler.

Model tampilan basis data molekuler pada halaman situs web
adalah dengan pengelolaan menu halaman terkategori, yaitu
mulai dari menampilkan daftar kelompok komoditas, diikuti
dengan nama komoditas (spesies), untuk selanjutnya akan
ditampilkan daftar primer pada komoditas/spesies yang
bersangkutan (Gambar 5). Pengguna juga dapat menemukan
informasi profil dan karakteristik dari masing-masing primer
mulai dari pemilihan jenis primer, untuk selanjutnya memilih
komoditas/spesies sebagaimana ditampilkan pada Gambar 6.
Detil profil dan karakteristik dari masing-masing primer dapat
ditampilkan dengan cara mengklik tombol ‘Tampilkan Detil’ di
sebelah kanan pada masing-masing baris data primer yang
ditampilkan (Gambar 7).

Halaman tampilan basis data molekuler juga memfasilitasi
pengguna untuk pencarian suatu primer dengan kriteria
pencarian sesuai dengan yang diinginkan pengguna. Pencarian
dapat dilakukan dengan mengklik tombol ‘Pencarian Tingkat
Lanjut’, untuk selanjutnya tinggal mengetikkan kriteria nama
primer, posisi pada kromosom, posisi target, gen terasosiasi,
komposisi sekuens forward ataupun reverse (Gambar 8).

PUSAT GENOM PERTANIAN INDONESIA (PGPI)

DATABASE

PPODD®

Genome of Food Crops

B

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

L\

Gambar 5. Model tampilan basis data molekuler pada halaman situs web.
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Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Hortikultura Beranda Tanaman Primer = SNP - Login

Beranda | Primer

Primer

Pilih Tanaman

Jenis Primer

| Pencaran Tingkat Lanjut . S3R
INDEL
Menampilikan 1-10 dan 48 hasil
SMNAR
Nama MNama Chr  Pos 5 Reverse
Markalh
CaSMP- CaSNP- Chro1 2303702  TCCATGCATTCTGAGAAACG GTACGCGTGGGAGAAACATT | Tampilkan Detai |
5T511 57811 e h——

Cabai ~

SHNP -

Variant-Flanking Frimer:

Gambar 6. Tampilan daftar primer dari suatu komoditas/spesies tertentu
dengan navigasi pencarian berdasarkan macam primer.

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Primer CaSNP-STS1.

Nama Markah

Gen Terasosiasi
Sekuens Forward

Sekuens Reverse

CaSNP-5TS1.1
CaSNP-5TS1.1
Chro1

2303702

TCCATGCATTCTGAGAAACG

GTACGCGTGGGAGAAACATT

Gambar 7. Tampilan detil profil dan karakteristik dari suatu primer.
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Pencarian Tingkat Lanjut
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Gambar 8. Tampilan pencarian primer dengan menggunakan "Pencarian
Tingkat Lanjut".

Hingga saat ini basis data molekuler telah menampung data
profil dan karakteristik dari total sebanyak 705 primer pada 9
macam komoditas/spesies, dengan perincian sebagaimana
diuraikan pada Tabel 2. Data profil dan karakteristik berbagai
macam primer tersebut akan terus bertambah seiring dengan
capaian kegiatan penelitian genomik pertanian yang dikoordinasi
oleh Balai Besar Penelitian dan Pengembangan Bioteknologi dan
Sumber Daya Genetik Pertanian (BB Biogen) melalui PGPI.

Seluruh koleksi primer yang terhimpun dalam basis data
molekuler PGPI saat ini disimpan di Laboratorium Biologi Mo-
lekuler, BB Biogen. Koleksi primer tersebut dapat diakses oleh
pengguna (melalui peraturan yang berlaku) untuk tujuan
kegiatan penelitian dan pengembangan komoditas pertanian.
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Tabel 2. Macam dan jumlah primer yang telah dihimpun dalam basis data
molekuler PGPI (http://genom.litbang.pertanian.go.id/).

No. Komoditas/spesies Macam primer Jumlah
1. Pisang SSR 60
2. Cabai SSR 24
SNP 48

3.  Kentang SSR 24
SNP 36

4. Kelapa sawit InDel 32
SNP 96

5. Kelapa SNAP 78
6. Aren SNP 7
SNAP 23

SSR 140

7. Jarak pagar SNP 25
SSR 15

8. Kakao InDel 20
SSR 19

SNP 33

9. Sapi SNP 6
SNAP 19

Total 705

B. Penjelajah genom

Dengan semakin berkembangnya teknologi Next-Generation
Sequencing (NGS), telah memungkinkan semakin cepatnya
capaian penelitian untuk mensekuensing genom organisme, baik
prokariotik maupun eukariotik. Seluruh data hasil sekuensing
berikut anotasinya saat ini bahkan telah banyak tersedia untuk
diakses oleh publik melalui portal situs web seperti NCBI
(National Center for Biotechnology Information, USA) (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/genome/).
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Hasil integrasi secara sistematis antara data sekuensing dan
anotasinya, akan menghasilkan sekumpulan data berukuran
sangat besar (big data) dan lebih bervariasi. Dalam hal ini,
penjelajah genom (genome browser) memberikan fitur unik bagi
para peneliti di bidang biologi dan bioinformatik untuk melaku-
kan pencarian (searching), penelusuran (browsing), menampilkan
(retrieving) dan menganalisis secara lebih efektif dan efisien.

Perangkat penjelajah genom memfasilitasi pengguna dengan
antar muka (interface) grafis yang intuitif untuk melakukan
ekstraksi data/informasi yang diperlukan secara terseleksi. Lebih
jauh lagi, berbagai tipe anotasi yang berbeda dari berbagai
sumber memungkinkan untuk diintegrasikan ke dalam satu
perangkat penjelajah genom, sedemikian rupa sehingga peng-
guna akan sangat terbantu untuk melakukan analisis data dari
berbagai sumber yang berbeda secara efektif. Pengguna di-
mudahkan dalam mengarahkan keinginan keseluruhan data
genom dengan menggunakan sistem koordinat genomik yang
sama, sehingga dapat dilakukan analisis komparatif antar
kelompok organisme yang berbeda.

Secara umum, perangkat penjelajah genom dapat dibagi
menjadi dua macam, yaitu penjelajah genom berbasis web (web-
based browser) dan aplikasi offline (stand-alone application).
Penjelajah genom berbasis web terdiri atas penjelajah genom
umum (general genome browser) yang dapat menelusuri antar
spesies, dan penjelajah genom spesifik (species-specific genome
browser) yang digunakan untuk menelusuri genom dari spesies
tertentu.

Aplikasi penjelajah genom yang diimplementasikan di situs
web PGPI adalah JBrowse v1.11.6. JBrowse merupakan aplikasi
penjelajah genom berbasis web yang menggunakan platform
Javascript, yang dapat diunduh pada situs web http://jbrowse.org.
Aplikasi open source yang cukup sederhana dan kompak ini
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Gambar 9. Tampilan aplikasi penjelajah genom dan fitur-fitur dasar untuk
penelusuran data genomik.

sangat fleksibel untuk diimplementasikan ke dalam aplikasi lain
berbasis web.

Tampilan aplikasi penjelajah genom beserta fitur-fitur dasar
yang ada disajikan pada Gambar 9. Sebanyak 9 komoditas/
spesies telah terhimpun data genomiknya pada situs web PGPI
dan dapat diakses melalui aplikasi penjelajah genom.
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BAB Ill. KONTEN DATA DAN
INFORMASI

A. Pengelolaan data genomik

Data yang ditampilkan dalam PGPI adalah hasil dari analisis
genom komoditas pertanian yang dilakukan dengan mengguna-
kan beberapa pendekatan, yaitu sekuensing keseluruhan genom,
sekuensing RNA, dan analisis genotyping menggunakan berbagai
macam jenis marka DNA. Skema analisis genom untuk
menghasilkan data yang ditampilkan di PGPI dapat dilihat di
Gambar 10.

Komponen data terpenting adalah peta dan sekuens rujukan
genom masing-masing komoditas, karena data tersebut adalah
rujukan utama yang diperlukan untuk mendapatkan data lain
seperti variasi sekuens DNA, marka DNA, dan kuantitas ekspresi
gen. Sekuens rujukan genom yang digunakan dalam PGPI
berasal dari hasil perakitan sekuens rujukan oleh pihak lain yang
boleh dimanfaatkan secara bebas, maupun sekuens rujukan yang
dikembangkan sendiri atau bekerja sama dengan pihak lain. Data
sekuens genom rujukan juga berfungsi sebagai peta dasar untuk
menjelajah genom, sebagai kerangka acuan untuk meletakkan
fitur-fitur yang ada dalam genom seperti gen, regulator, dan
variasi DNA. Fitur-fitur yang ada dalam masing-masing genom,
terutama gen dan segmen-segmen pengatur ekspresinya, biasa-
nya telah dikemas dalam file anotasi rujukan oleh pembuat
sekuens rujukan genom dan disediakan bersama-sama dengan
sekuens rujukan dalam pangkalan data mereka.
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Gambar 10. Diagram alur penyiapan data yang ditampilkan dalam PGPI.

Data sekuens rujukan juga berfungsi sebagai pembanding
bagi data sekuens yang diperoleh dari varietas-varietas tanaman
yang ada di Indonesia. Dari penjajaran dan perbandingan antar
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sekuens tersebut dapat diidentifikasi segmen-segmen DNA yang
memiliki perbedaan dengan sekuens rujukan. Segmen DNA yang
berbeda ini merupakan bagian yang menarik untuk dikaji, karena
variasi DNA inilah yang menyebabkan adanya sifat-sifat unik
pada varietas tanaman Indonesia, yang tidak dapat ditemukan
pada tanaman rujukan. Ketersediaan data anotasi yang lengkap
dan akurat menjadi modal awal dalam meneliti fungsi suatu
variasi baru DNA. Dari data anotasi, dampak dari perubahan
sekuens DNA dapat diprediksi dari lokasi varian DNA tersebut.
Sebagai contoh, varian yang terletak dalam segmen genom yang
mengkode protein berpeluang untuk mengubah fungsi protein,
sedangkan variasi DNA di daerah pengatur ekspresi gen tentu
tidak akan mengubah komposisi dan fungsi protein, melainkan
hanya mengatur kuantitas dan waktu sintesis produk gen yang
diatur.

Selain memiliki fungsi biologis, variasi DNA tersebut juga
dapat digunakan sebagai penciri setiap varietas untuk
membedakan antar varietas. Setiap varietas memiliki pola mutasi
DNA yang berbeda, dan sebagian dari kombinasi variasi DNA
yang dimilikinya tersebut menyebabkan munculnya sifat baru
yang unik pada varietas tersebut. Namun untuk menjadi penciri,
sebuah varian DNA tidak harus terpaut pada sifat-sifat tertentu,
apalagi untuk varietas yang telah diverifikasi keunikan sifatnya
melalui pengamatan dengan metode yang telah baku. Setiap
variasi DNA atau kombinasi dari variasi yang unik yang ditemu-
kan pada varietas tertentu dan bersifat stabil dapat dijadikan
sebagai penciri dari varietas tersebut.

Dua jenis variasi DNA yang menjadi perhatian utama dalam
PGPI adalah SNP dan SSR, mengingat deteksi kedua jenis variasi
DNA tersebut dapat dilakukan menggunakan berbagai metode
dengan biaya yang relatif murah. SNP adalah variasi DNA yang
terjadi pada satu basa DNA, dimana satu jenis basa DNA pada
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varietas tertentu digantikan oleh basa DNA yang lain di posisi
yang sama pada varietas lain. Sebagai contoh, pada Gambar 10,
basa kelima pada varietas 1 adalah T, sedangkan basa kelima
pada varietas 2 adalah G. Tergantung pada posisi SNP, perubah-
an basa DNA tersebut dapat memiliki berbagai macam dampak,
antara lain perubahan komposisi protein, degradasi protein,
perubahan aktivitas protein, tingkat ekspresi gen, dan lain-lain.

Variasi SSR biasanya terjadi di segmen DNA yang
mengandung ulangan basa DNA. Sebagai contoh, pada Gambar
10 ditampilkan ulangan basa AC sebanyak empat kali pada
varietas 1, namun jumlah ulangan basa AC yang berbeda (lima
ulangan) ditemukan pada varietas 2. Akibatnya, fragmen DNA
pada posisi ini dari varietas 2 akan lebih panjang dari varietas 1,
karena adanya tambahan satu ulangan basa AC pada varietas 2.
Perbedaan panjang fragmen ini dapat dideteksi dengan peralatan
yang relatif sederhana dan biaya yang relatif murah, sehingga
variasi DNA jenis ini banyak digunakan untuk analisis penciri
spesifik berbasis DNA maupun marka dari segmen-segmen DNA
yang membawa sifat-sifat tertentu. Kelemahan SSR adalah
jumlahnya relatif jarang di dalam gen, sehingga kebanyakan SSR
tidak mengakibatkan perubahan sifat dan hanya digunakan
sebagai penanda saja (marka DNA).

Data SNP dan SSR yang ditampilan di PGPI diperoleh dari
penjajaran data sekuens, baik yang diperoleh dari DNA ke-
seluruhan genom maupun RNA, dengan sekuens rujukan. SNP
dan SSR diidentifikasi berdasarkan perbedaan sekuens antara
sampel dan sekuens rujukan, sehingga jumlah SNP dan SSR yang
diperoleh tergantung pada kuantitas dan kualitas data yang
diperoleh dari kegiatan sekuensing. Sumber lain dari data SNP
adalah dari kegiatan genotyping menggunakan analisis SNP
berbasis chip. Setiap chip yang digunakan berisikan ribuan SNP
yang diketahui memiliki keragaman yang tinggi. Setelah chip
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tersebut dihibridisasi dengan DNA sampel, maka basa-basa DNA
yang terletak di posisi SNP yang dituju pada sampel yang
diperiksa dapat diketahui dengan cepat. Analisis ini jauh lebih
cepat dibandingkan dengan sekuensing, dan biaya yang harus
dikeluarkan untuk setiap SNP juga lebih murah, meskipun hanya
terbatas pada SNP yang termuat dalam chip.

Data SNP dan SSR ini ditampilkan baik pada laman penjelajah
genom maupun pada laman basis data molekuler. Tampilan
pada penjelajah genom menempatkan setiap variasi DNA pada
posisinya dalam kromosom. Berdasarkan tampilan letak varian
DNA pada kromosom yang dilengkapi dengan data anotasi,
pengguna dapat melihat gen-gen apa saja yang bersinggungan
atau berdekatan dengan variasi DNA tersebut pada penjelajah
genom. Kekurangan penjelajah genom adalah waktu untuk
menampilkan data pada browser seringkali agak lama, mengingat
volume data yang harus diunduh oleh browser cukup besar.
Laman basis data molekuler hanya menampilkan ringkasan data
varian dalam bentuk tabel, sehingga dapat lebih cepat ditampil-
kan dalam browser. Namun data gen apa yang berdekatan atau
bersinggungan dengan setiap varian DNA tidak selalu tersedia
pada laman basis data molekuler.

Fungsi utama ditampilkannya data SNP dan SSR dalam PGPI
adalah untuk membantu para pengguna dalam menemukan
lokasi dalam kromosom yang memiliki keragaman pada aksesi
yang telah disekuensing atau yang memiliki data genotyping.
Data keragaman DNA memiliki banyak peran dalam pemuliaan
dan penelitian komoditas pertanian, antara lain untuk identifi-
kasi varietas secara molekuler, membantu pemilihan tetua per-
silangan, memetakan DNA pembawa sifat unggul, dan melacak
pewarisan sifat unggul. Untuk menerapkan data keragaman
DNA dalam kegiatan-kegiatan tersebut, pengguna terkadang
harus mendeteksi keragaman tersebut pada organisme yang
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diteliti atau dimuliakan menggunakan metode yang lebih murah
dan sederhana dari sekuensing dan genotyping berbasis chip.

Salah satu metode deteksi keragaman DNA yang paling
populer karena kemudahan dan rendahnya biaya yang diperlu-
kan adalah deteksi berdasarkan penggandaan DNA mengguna-
kan Polymerase Chain Reaction (PCR) diikuti dengan visualisasi
DNA vyang telah digandakan menggunakan gel electrophoresis.
PGPl berusaha untuk memfasilitasi penggunaan metode ini
dengan membantu mendesain primer DNA yang diperlukan
untuk menggandakan segmen DNA yang diinginkan secara
spesifik. Beberapa primer yang didesain untuk menggandakan
SNP maupun SSR telah dipublikasikan di situs web PGPI.
Dengan demikian, pengguna dapat mengunduh sekuens primer
PCR yang ada di PGPI, memesan primer tersebut dari penyedia,
dan menggunakannya secara bebas untuk keperluan pemuliaan
maupun penelitian.

Untuk varian DNA yang berjenis SNP, selain menampilkan
sekuens primer untuk mendeteksi SNP menggunakan PCR dan
gel electrophoresis, PGPl juga memfasilitasi deteksi SNP yang
menggunakan metode-metode lain dengan menampilkan
sekuens DNA yang mengapit SNP-SNP tersebut. SNP dapat di-
deteksi antara lain dengan metode hibridisasi, real-time PCR, mass
spectroscopy, oligonukleotida yang spesifik alel, dan deteksi
perubahan melting temperature. Metode-metode tersebut mem-
butuhkan bagian yang berbeda dari sekuens DNA yang ada di
sekitar SNP, sehingga untuk alasan kepraktisan PGPl menyedia-
kan sekuens DNA pengapit SNP daripada mendesain sekuens
pelacak untuk setiap metode-metode yang sangat bervariasi
tersebut.
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B. Data molekuler

Beranda situs web PGPI (http://genom.litbang.pertanian.go.
id/) terdiri 6 menu utama, yaitu Home, About us, Database, Genome
browser, Partners, dan Contact us.

1. Home

Beranda Home yang muncul pada awal situs web
menampilkan secara bergilir informasi data komoditas yang
tersedia dalam situs web secara berurutan antara lain
mikroba, ternak, tanaman pangan, tanaman industri, tanaman
palma, dan spesies laut. Data mikroba yang tersedia dalam
situs web terdiri dari spesies Agrobacterium, Bacillus, dan
Gluconobacter, dimana saat ini data sedang dalam proses
dilengkapi. Database hewan ternak yang tersedia di situs web
yaitu sapi ras Bos taurus lokal dari Indonesia. Data komoditas
tanaman pangan yang tersedia antara lain padi, jagung,
kedelai. Data komoditas tanaman industri yang tersedia
dalam situs web yaitu jarak dan kakao. Data komoditas
tanaman hortikultura yang tersedia yaitu pisang, cabai, dan
kentang, adapun pengembangan data terkait spesies laut
sedang dilakukan saat ini.

2. About us
Pembacaan genom, merencanakan masa depan!

Tampilan di About us adalah narasi singkat tentang
pentingnya PGPI sebagai situs web genom pertanian. Bagian
laman ini memberikan keterangan bahwa informasi genetik
dalam setiap sel makhluk hidup dapat menjadi kunci utama
program pemuliaan beragam komoditas. Keberagaman tipe
gen, marka molekuler dan variasi genom dapat berasosiasi
dengan sifat-sifat unggul sehingga dapat digunakan sebagai
target pemuliaan. PGPl merupakan sebuah situs web yang
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telah menjadi pusat data dan jaringan untuk riset genom dan
bioinformatik, terutama dalam bidang pertanian. Pada situs
web ini telah tersedia seluruh sekuens genom dari berbagai
plasma nutfah pertanian di Indonesia yang telah dilengkapi
dengan informasi gen yang telah teridentifikasi dan variasi
genomnya.

3. Database
3.1. Database mikroba

Database genom mikroba berisi informasi genom
beberapa mikroba endofit maupun yang diisolasi dari
rizosfer indigenous Indonesia dan berpotensi sebagai
bioprospeksi. Beberapa mikroba bakteri tersebut ber-
fungsi sebagai penghasil hormon tumbuh tanaman, anti-
fungi, pelarut fosfat (P) dan fiksasi nitrogen (N). Bakteri
berasal dari genus Bacillus, Rhizobium, dan lainnya.

Database genom mikroba terdiri dari menu utama yaitu
Beranda, Mikroba, dan Login. Beranda berisi tentang
deskripsi singkat tentang database genom mikroba. Menu
mikroba yang nantinya akan berisi database genom dan
masih dalam pengembangan. Menu login digunakan
untuk masuk untuk mengembangkan kelanjutan situs
web.

3.2. Database ternak

Menu utama dalam situs web database ternak antara
lain Beranda, Hewan, Primer, SNP, SSR, dan Login.

24' Situs Web Pusat Genom Pertanian Indonesia



3.2.1. Beranda

Menu Beranda berisi deskripsi singkat database
genom hewan ternak. Deskripsi singkat tersebut
tersaji sebagai berikut:

Sapi merupakan hewan ternak dari anggota
suku Bovidae dan anak suku Bovinae. Sapi di-
pelihara terutama untuk dimanfaatkan susu dan
dagingnya untuk memenuhi kebutuhan pangan
manusia. Ada beberapa ras sapi ternak diantaranya
Bos taurus, Bos indicus, Bos javanicus domesticus, dan
lainnya.

Di Indonesia cukup banyak sapi lokal yang
memiliki potensi besar untuk ditingkatkan populasi
dan produktivitasnya. Sapi Peranakan Ongole (PO)
adalah salah satu rumpun sapi potong lokal yang
memiliki jumlah populasi besar dan tersebar pada
berbagai agroekosistem di Indonesia. Sapi PO
dicirikan dengan karakteristik antara lain: warna
bulu putih atau kelabu, bermata besar dan terang
dengan kulit sekitar mata kira-kira 1 cm berwarna
hitam, berpunuk besar di bagian gumba, berkaki
panjang dengan urat kuat, bergelambir sebagai
lipatan-lipatan kulit dibawah leher sampai perut.

Database genom ini bertujuan untuk membantu
peneliti dan pemulia sapi dalam menyediakan
navigasi dan tool anotasi untuk genom sapi. Dalam
database ini, sejumlah informasi genom berdasarkan
resekuensing sapi lokal Indonesia telah tersedia.
Sebaran alel pada sapi PO dan sapi perah berdasar-
kan genotyping dengan Bovine kit juga telah di-
identifikasi.
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Proyek genom sapi ini merupakan kolaborasi
antara BB Biogen, Balai Penelitian Ternak (Balitnak)
dan Loka Penelitian Sapi Potong (Lolit Sapo)-
Balitbangtan.

3.2.2. Hewan

Menu Hewan berisi informasi hewan ternak
yang tersedia dalam database. Berikut data hewan
ternak yang tersedia dalam database tersebut yaitu,

Sapi
ID 1
Nama : Sapi
Nama ilmiah : Bos taurus
Nama sampel : -

3.2.3. Hewan

Menu Primer terdiri dari sub menu hewan sapi.
Sub menu Primer sapi berisi tampilan database
dengan dua kolom pencarian yaitu berdasarkan
Pilih Hewan dan Jenis Primer. Kolom pencarian
Pilih Hewan saat ini hanya terdapat pilihan Sapi,
sedangkan kolom pencarian Jenis Primer terdapat
pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP.

Jika kolom pencarian dengan Pilih Hewan: Sapi,
maka akan muncul pilihan variant-flanking primer
yang tersedia pada pilihan Jenis Primer. Data
Primer dengan variant-flanking primer SNP sapi
terdiri atas 6 primer yang berasal dari 4 kromosom
yang berbeda-beda posisinya. Informasi primer
SNP yang tersedia terdiri dari nama lokus, nama
marka, kromosom, posisi dalam kromosom,
sekuens forward dan reverse (Gambar 11). Sebagai

26 | Situs Web Pusat Genom Pertanian Indonesia



Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Harra

Pencarian Tingkal Lanjul...

Meriampikan 145 dari 6 hasi
Hama Markah Chr  Pos Sekuans Reverse
Hapmap4f307-ETA- 105289 BuEiF 42 4 e TICGETAGTTGTEECACTCA Tampikan Detail
BTE12S BisP L 4 MM ACTCCCACCATCCTAGTICA COCACACATCTAACAAGGLT Tamprken el
| tFes 8Pl NGRS BiSNP 1 5 AGTGE  ACGTTIGCTCCOTOGATCM ACCAGMIAACACTTCRCT Tt [t

Pilih Hewan Sapl v

Jenis Primer SHP v
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Gambar 12. Tampilan data primer SNAP sapi.

contoh, lokus Hapmap46397-BTA-105989 dan BTB-
01238565 sama-sama berada pada kromosom 4,
namun berbeda posisi yaitu 2070739 bp dan
19084426 bp. Data variant-flanking primer tersebut
dapat diambil dengan pilihan Export Excel.

Data variant-flanking untuk primer SSR dan InDel
pada pilihan hewan sapi saat ini masih dalam tahap
pengembangan. Data variant-flanking primer SNAP
berisi data 19 primer SNAP yang diperoleh dari 7
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kromosom yang berbeda, antara lain kromosom 4,
5, 7, 13, 17, 18, dan 25 (Gambar 12). Data primer
variant-flanking primer SNAP juga dapat disimpan
dalam format Microsoft Excel dengan Export Excel.
Susunan tabel dalam format Microsoft Excel akan
memiliki kolom nama, nama marka, kromosom,
posisi, referensi, alternatif, gen terasosiasi, sekuens
forward dan sekuens reverse.

3.2.4. SNP

Dalam menu SNP sapi terdapat pilihan
pencarian Pilih Hewan yang pada saat ini baru
terdapat satu pilihan hewan yaitu sapi. Terdapat
informasi 143 SNP dalam database dengan informasi
yang ditampilkan terdiri atas data kromosom, posisi
dalam kromosom, ID, referensi, alternatif, serta gen
terasosiasi (Gambar 13). Adapun varian SNP yang
tersedia dalam database berasal dari kromosom 1
hingga 29, serta dua kromosom X. Sebagai contoh,
SNP ditemukan dalam kromosom 8 pada posisi
9566976 dengan ID lokus BTB-00696278, alel

Pilih Hewan Sapl

Pencarian Tingkat Lanjut..

Chr Pos 1] Ref Akt Gen Terasosiass

IMenampikan 1-10 garl 143 hasl

WG HTRDNEETE aB denss canadersis atte 430 chiomcsame 2 sequence Tanpikan Delad

0 42475 BowineHIOOX0M007E G T Bostaus solais Domisctie_D000GSF genomic sequence Tampikan Detad

4 THIATIE ARSFGLAGS-Mad A G Bostauns solaie Domin

F DRI Sequence Tampiian Detad

T9OMBETTE ARSHFGLAGSMEMA A 6 Dvscanatenss tanaserss soik 40U chimosame 1 squente ——

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Gambar 13. Tampilan data varian SNP sapi.
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3.2.5.

referensi A dan alel alternatif G, serta gen ter-
asosiasi dengan Ovis canadensis canadensis isolate 43U
chromosome 2 sequence.

SSR

Dalam menu SSR sapi terdapat pilihan pencarian
Pilih Tanaman yang pada saat ini baru terdapat satu
pilihan hewan yaitu sapi, serta pilihan Sumber SSR.
Terdapat dua pilihan dalam Sumber SSR yaitu
Scaffold dan Contig. Terdapat informasi 100 SSR
dalam database yang bersumber dari Scaffold dengan
informasi yang ditampilkan terdiri atas kolom
kromosom, posisi, ID, motif, panjang motif, SSR dan
panjang sekuens SSR (Gambar 14). Adapun varian
SSR yang bersumber dari Scaffold yang tersedia
dalam database berasal dari kromosom 1 hingga 27,
serta empat kromosom X. Sedangkan untuk data
varian SSR yang bersumber dari Contig masih
dalam proses pengembangan.

Prencarian Tingkal Lanjut..

Chr  Pos

1306951

IBEET

Pilil Tanaman | Sapl v

Sumber SSR Scafioid v

Menzmpikan 1.10 dari 100 hasi
Mot Pamjang Most 53R Pamjang S5
HGA H AGANGRAGANGAATA 15 Tarrplken Detad

12 Tampiizn Detai

Gambar 14. Tampilan data varian SSR sapi.
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3.3. Database tanaman pangan

Database genom tanaman pangan terdiri atas menu
Beranda, Tanaman, Primer, SNP, dan Login.

3.3.1. Beranda

Menu Beranda berisi deskripsi singkat informasi
database genom terkait komoditas padi dan kedelai.
Data terkait komoditas padi berasal dari kegiatan
studi keragaman genetik dan pencarian alel pada
467 aksesi plasma nutfah padi menggunakan 1536
SNP-chip dan 288 aksesi plasma nutfah padi
menggunakan 384 SNP-chip, deteksi sidik jari DNA
plasma nutfah padi, pemetaan Genome Wide
Asosiation Study/GWAS, serta pemetaan gen/QTL
dengan populasi persilangan. Hanya sebagian data
varian pada komoditas padi yang ditampilkan di
PGPI. Sedangkan data terkait komoditas kedelai
berupa informasi genom berdasarkan sekuens 3
genotipe kedelai Indonesia (Wilis, Anjasmoro dan
Tanggamus), serta hasil kegiatan validasi variasi
SNP pada plasma nutfah kedelai.

3.3.2. Tanaman

Menu Tanaman berisi informasi tanaman
pangan yang tersedia dalam database. Berikut
informasi tanaman yang tersedia dalam database
tersebut yaitu,

Kedelai
ID 5
Nama : Kedelai

Nama ilmiah : Glycine
Nama sampel : Anjasmoro, Tanggamus, Wilis

30 | Situs Web Pusat Genom Pertanian Indonesia



Padi (Indica - Tropical Japonica)

ID

Nama

Nama ilmiah
Nama sampel

6

: Padi (Indica - Tropical Japonica)

: Oryza

: Ciherang, Ciherang (kontrol

indica), IR64 (kontrol indica), 49—
Cek IR64, Fatmawati, Inpago4,
Inpago?, Inpagob, Inpago8,
Inparil_6924950059 R08CO01,
Inparil_6924 950097_R04C03,
Inparil3_6924950033_R04 C04,
Inparil3_6924950074_R01CO01,
Inpari6, IR30, Adan, Kelabit,
Banun, Menthik Putih, Aen Metan
(NTB), Ase Pulut Jawa, Azelapan,
Bintang

Padi (Indica - Tropical Japonica)

ID

Nama

Nama ilmiah
Nama sampel

7

: Padi (Japonica - Tropical Japonica)

: Oryza

: Kinamaze (kontrol J), Waseoikoku

(kontrol J), Adan Kelabit, Banun,
Menthik Putih, Pandan Wangi

Padi (Tropical Japonica)

ID

Nama

Nama ilmiah
Nama sampel

.8

: Padi (Tropical Japonica)

: Oryza

. Adan Kelabit, Banun, Menthik

Putih, Aen Metan (NTB), Ase Pulut
Jawa, Azelapan, Bintang, Bugis,
Cantik  Manis, Super Win
Aromatik, Cempo Putih, Java 14,
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Jawa Bali, Lestari, Lokal Lampung

Selatan, Lokal Sumbar-1 (M),
Slegreng, Pulut Mandailing,
Ramos Simalungun, Rodjolele
Gepyok

Jagung

ID 9

Nama :Jagung

Nama ilmiah : Zea mays

Nama sampel :Jagung LBP54, Jagung LK245,
Jagung PSG, Jagung Pulu24,
Jagung SP070

Jagung 2

ID .10

Nama :Jagung 2

Nama ilmiah : Zea mays

Nama sampel : -

3.3.3. Primer

Menu Primer terdiri dari sub menu pilihan
tanaman, antara lain kedelai, padi (Indica - Tropical
Japonica), padi (Japonica - Tropical Japonica), Padi
(Tropical Japonica), jagung dan jagung 2. Sub menu
Primer berisi tampilan database dengan dua pilihan
pencarian yaitu berdasarkan Pilih Tanaman dan
Jenis Primer. Kolom pencarian Jenis Primer terdapat
pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP, namun
saat ini belum tersedia untuk seluruh tanaman
dalam database karena masih dalam proses
pengembangan.
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3.3.4.

3.35.

Primer

Menu Primer terdiri dari sub menu pilihan
tanaman, antara lain kedelai, padi (Indica - Tropical
Japonica), padi (Japonica - Tropical Japonica), Padi
(Tropical Japonica), jagung dan jagung 2. Sub menu
Primer berisi tampilan database dengan dua pilihan
pencarian yaitu berdasarkan Pilih Tanaman dan
Jenis Primer. Kolom pencarian Jenis Primer terdapat
pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP, namun
saat ini belum tersedia untuk seluruh tanaman
dalam database karena masih dalam proses
pengembangan.

SNP

Dalam menu SNP terdapat pilihan sub menu
pilihan tanaman yaitu terdiri dari sub menu pilihan
tanaman, vyaitu kedelai, padi (Indica - Tropical
Japonica), padi (Japonica - Tropical Japonica), padi
(Tropical Japonica), jagung dan jagung 2.

Informasi varian SNP pada pilihan tanaman
kedelai, ditampilkan dalam tabel berupa kolom
dengan urutan informasi kromosom, posisi, ID, alel
referensi, alel alternatif, gen terasosiasi, kedelai
varietas Anjasmoro, Tanggamus dan Wilis (Gambar
15). Total data sebanyak 9517 SNP berada dalam
database ini.

Laman pilihan tanaman Padi (Indica - Tropical
Japonica) menampilkan, total terdapat sebanyak
1534 SNP dalam database. Database varian SNP
tersebut disajikan dalam bentuk tabel yang secara
berurutan berisi kolom ID, Ciherang, Ciherang
(kontrol Indica), IR64 (kontrol Indica), 49-Cek IR64,
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Fatmawati, Inpago 4, Inpago 7, Inpago 5, Inpago 8,
Inpari 1 6924950059 R08CO01, Inpari 1 6924950097
R04CO03, Inpari 13 6924950033, Inpari 13 6924950074
R01CO01, Inpari 6, IR30, Adan Kelabit, Banun,
Menthik Putih, Ase Pulut Jawa, Azelapan, dan
Bintang (Gambar 16).

Filih Tanaman Kedea v

Pencaran Tingkat Lanks...

Menampilkan 1-10 darf 2517 hasi)

Chr  Pos ID Ref At Gen Tersosixsi Bnjasmore Tenggamus  Wiks

Gell 500 T A Ghsnghom Thiamine pyroshospae enzyme, Wipminal TP bindng domain L] L4 M [Tangitanetl
Galt BN LA GHmalighi Thame pyrhosprane szyme, Kiesmnal TPP g donsin i i M [ Tompitan el
Gell BOETE TG Ghmaighdnn Lriersa stess peten fanily o o [ S p—
Gmll g7 BT Cmeligh Uniers simss peoten family m m m Tampikan Detad

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Gambar 15. Tampilan data varian SNP tanaman kedelai.

Pilh Tanaman P {Incea - Trpheal Jacenica) v

Pencarian Togkat Lanjl...

Menampikian 110 dai 1336 hasi

[ Cheang Chenng RS0 - Fumowal bpage boage hpage page Wparif  Iopaid  bgentl et lpad N Adn  Bown Menhik A Ase Kasapan Eintng
§

fieomal  fioniral Ceki L b HDBRNN GaMENIET GOSN SRMENOTY 6 Kelatit Fuih  Hetzn Pult

indic)l  indiea) 1RE4 AMCH  ROAN  RDNCM  RIECH INTE] et
MRS A L Bo- M B oM M L) A i MMM M GF MM 6 L]
HIZTE A% G W~ WowmoM 4 G M MR AD MR GO GO G M 4
THGIERNT A% 4 B L B8 BN el 2 MMM M R OB MR o
MU A B BT BT m s & I A BT A& T LER | m

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Gambar 16. Tampilan data varian SNP tanaman padi (Indica-Tropical
Japonica).
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Menu SNP pada pilihan tanaman Padi (Japonica -
Tropical Japonica) menampilkan total 1536 SNP
dalam database. Database varian SNP tersebut
disajikan dalam bentuk tabel yang secara berurutan
berisi kolom 1D, Kinamaze (kontrol J), Waseoikoku
(kontrol JO, Adan Kelabit, Banun, Menthik Putih
dan Pandan Wangi (Gambar 17). Database varian
SNP Padi (Japonica-Tropical Japonica) ID id12007407
dengan pasangan basa AA ditunjukkan pada
Kinamaze (kontrol J) dan Adan Kelabit, sedangkan
dengan pasangan basa TT ditunjukkan pada
Waseoikoku (kontrol J), Menthik Putih, dan Pandan
Wangi, serta pasangan basa AT ditunjukkan pada
Banun.

Menu pilihan tanaman Padi (Tropical Japonica)
terdapat 1536 SNP dalam database. Database varian
SNP tersebut disajikan dalam bentuk tabel yang
secara berurutan berisi kolom ID, Adan Kelabit,
Banun, Menthik Putih, Aen Metan (NTB) Ase Pulut

Percarian Trghat Laniud

TRGIGE00T A
Z07407 L)

EN0E14T Al

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

] Kinamaze [keatral J| Wasesikohu flenrsd J) Adan Kelabit Bamn Mk Puh Pandan Wangi

Pilih Tanaman Padi {Japanica - Tropical Japanica)

Menampilian 1-10 dari 1536 hasi

GG ) AG GG A
A L} Ga

L ) L M )
m A T T
A L Al M Ak
GG

Gambar 17. Tampilan data varian SNP tanaman padi (Japonica-Tropical
Japonica).
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Jawa, Azelapan, Bintang, Bugis, Cantik manis,
super Win Aromatik, Cempo Putih, Java 14, Jawa
bali, Lokal Lampung Selatan Lokal Sumbar-1 (M),
Slegreng, Pulut Mandailing, Ramos Simalungun,
dan Rodjolele Gepyok (Gambar 18).

Menu SNP pada tanaman Jagung terdapat dua
pilihan yaitu jagung dan jagung 2. Terdapat 564
varian SNP jagung dan 56110 varian SNP jagung 2
dalam database. Data varian SNP tanaman Jagung
diperoleh dari 3 kromosom, yaitu kromosom 1, 2,
dan 3. varian SNP pada kromosom 1 berada pada
posisi 4440415 bp hingga 300513455 bp, varian SNP
pada kromosom 2 berada pada posisi 1076352 bp
hingga 237309812 bp, dan varian SNP pada
kromosom 3 berada pada posisi 1610680 bp hingga
212101491 bp.

Database varian SNP jagung tersebut disajikan
dalam bentuk tabel yang secara berurutan berisi
kolom kromosom, posisi, ID, referensi, alternatif,

Filih Tanaman Padi (Tropical Japonica} v

Parcarian Tingeat Lanjul...

Menampikan 110 dar 1535 hash

1] Adan  Baewn Menthk Aen  Ase  Amlipan Simang Bugis Cavsik Supsr  Campe Jwa Jawa Lestri Lekal  Lokal  Slegrenp Puks Hamos  Rodjolele

~
°

<)

=

c

8

c

S

8

9]

Q Kelabit Putih  Metan Pulut Mais Win  Futh 44 Bai Lampung Sumbar. Mandaling Smalungun Gepyok
8’ NTE) Jawa Aromati Selaaan 1N}

<

2 R h GO AR A GO 00 A #.-'-
E GE GG A A4 A G5 GG G 66 A8 Ah &5
2 TR 1) Moom T Moo M M M MM A i1y -
o)

_g’ MomoT MO mom T A A o I m
g s om0 TT M M T M AT A m i m
<

= Mmoo amooAE A MMM MG o M A ) )
(<3

pel GE GG GG et GG GG GO GG 66 o6 G666 GG GG
£

3 [ o6 GG AL A GG A MG o5 G GO o a

Gambar 18. Tampilan data varian SNP tanaman padi (Tropical Japonica).
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Pilin Tanaman Jagung

Pancarian Tingkat Lanjut...

Menampikan 1-10 dar 564 hasil
GgunglERSE  NgunglKME  JgungPSG  bgungPuudd JagungSPOTD

CC cc ) m cc Tampiizn Detal

EEATY GG GG et G& Ll Tampiian Detal
[+ o oG o oo Tampean Detal

% M o o CA L Tarrplen Detal
BEGH1E A Gl GG GG Tampikzn Detal
57381 A T CRUINDGIITET m AL A M A Tampilzn Detal

Gambar 19. Tampilan data varian SNP tanaman jagung.

gen terasosiasi, jagung LBP54, jagung Lk245, jagung
PSG, jagungPulu24, dan jagung SP070 (Gambar 19).
Salah satu contoh antara lain varian SNP tanaman
jagung pada kromosom 1 dengan posisi 170545481,
basa referensi C dan basa alternatif T mengasosiasi
gen GRMZM2G009820 mengkode pasangan basa
Jagung LBP54 TT, Jagung LK254 CC, Jagung PSG
CC, Jagung Pulu24, dan Jagung SP070.

3.4. Database tanaman industri

Menu utama dalam database tanaman industri antara
lain Beranda, Tanaman, Primer, SNP, dan Login.

3.4.1. Beranda

Menu Beranda berisi deskripsi singkat database
genom jarak pagar dan kakao. Jarak pagar dan
kakao merupakan tanaman industri yang mem-
punyai nilai ekonomi penting. Jarak pagar (Jatropha
curcas L., Euphorbiaceae) merupakan tumbuhan
semak berkayu yang banyak ditemukan di daerah
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tropik. Tumbuhan ini dikenal sangat tahan keke-
ringan dan mudah diperbanyak dengan stek. Jarak
pagar merupakan penghasil minyak nabati yang
dapat dimanfaatkan sebagai suplemen atau peng-
ganti bahan bakar solar untuk menghadapi krisis
energi yang mungkin terjadi seiring dengan meni-
pisnya persediaan minyak bumi. Kendala budidaya
jarak pagar adalah rendahnya produktivitas minyak
karena kadar minyak yang rendah pada biji jarak
pagar, rasio bunga betina dan bunga jantan yang
rendah, kematangan buah yang tidak seragam
menyebabkan biaya panen yang tinggi.

Kakao (Theobroma cacao L.) merupakan tanaman
pohon perkebunan yang berasal dari Amerika
Selatan dan sekarang banyak dibududayakan di
daerah tropis. Kakao merupakan tanaman ekspor
yang tidak hanya memberi devisa negara tetapi juga
sebagai penyerap tenaga kerja. Kendala utama
budidaya kakao di Indonesia adalah produktivitas-
nya yang relatif masih rendah terutama karena
serangan hama dan penyakit utama.

Teknologi high throughput sequencing dan
genotyping akan mampu menganalisis materi
genetik dalam jumlah besar untuk mengidentifikasi
varian-varian gen untuk mendukung program pe-
muliaan kakao dan jarak pagar nasional. Informasi
sekuens genom, gen-gen dan marka molekuler yang
dikembangkan pada kedua komoditas ini akan
bermanfaat tidak hanya bagi kalangan peneliti
akademisi namun juga pemulia dan publik.

Proyek konsorsium genom jarak dan kakao me-
rupakan kolaborasi antara BB Biogen-Balitbangtan,
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3.4.2.

3.4.3.

Balai Penelitian Tanaman Industri dan Penyegar
(Balittri)-Balitbangtan, Seoul National University
(SNU)-Korea Selatan, dan Kasetsart University-
Thailand.

Tanaman

Menu Tanaman berisi informasi tanaman yang
tersedia dalam database. Berikut informasi tanaman
yang tersedia dalam database tersebut yaitu,

Jarak Pagar

ID 4

Nama : Jarak Pagar
Nama ilmiah : Jatropha
Nama sampel : -

Kakao

ID 5

Nama : Kakao

Nama ilmiah : Theobroma cacao

Nama sampel : DR1, DR38, DRC15, DRC16, GC7,
ICCR1, 1ICS13, NIC7, PA300,
RCC70, Scal2, SD6225, TSH858,
Criollo

Primer

Menu Primer terdiri dari sub menu pilihan
tanaman jarak pagar dan kakao. Sub menu Primer
berisi tampilan database dengan dua pilihan pen-
carian yaitu Pilih Tanaman dan Jenis Primer. Kolom
pencarian Jenis Primer terdapat pilihan primer SNP,
SSR, InDel dan SNAP.
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Sub menu primer tanaman jarak pagar menam-
pilkan pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP.
Data jenis primer pada tanaman jarak pagar yang
saat ini tersedia adalah SNP dan SSR, sedangkan
data jenis primer InDel dan SNAP belum tersedia
karena masih dalam tahap pengembangan dan
validasi. Pada pilihan primer SNP, terdapat 25 jenis
primer SNP beserta informasi nama, nama marka,
kromosom, posisi, sekuens forward, sekuens reverse.
Salah satu contoh primer SNP yang tersedia yaitu
JcSTS-SNP1 dengan sekuens forward
CCTGTCCTATTGTAACCATTTCG dan sekuens
reverse CCACAAAAACCCAAAAGCAT (Gambar
20).

Menu pilihan primer SSR memberikan informasi
adanya 15 jenis primer SSR beserta informasi nama,
nama marka, kromosom, posisi, sekuens forward,
sekuens reverse. Salah satu contoh primer SSR yang

Filih Tanaman Jarak Pagar v

Jenis Primer SNP v

Menampikan 140 dari 26 hasi

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Nama Hama Barkah Chr  Pes  Sekusns Forward Sehiaens Reverse

JSTS-SHPY JSTS-5H CLTOTCCTATTGTANCCATTTCS CEACAMMALTCAMMGLAT Templian Delal]
JSTS-ENF2 JeSTS-5HP2 AGAAGTCOETRETCTTETED ATGGGCCAGCATTTTICTTA Tampdican [t
JSTS-ENFT KETSSHPS AMTAGAGECAGEAGCAGIA Tempdlan Defai
JSTS-ENPY KSTS-5HP4 TCTCOCAACARRTETGTCTTTG Tamplizn Deta
JSTS-NFS JSTSSHPS - - GETTTCATTGTGCAMTCCTS TGCAMMTOECTTACCAGAG Tampiizn Dela

Gambar 20. Tampilan data primer SNP tanaman jarak pagar.
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tersedia yaitu JcSTS-SSR4 dengan sekuens forward
AAATCTTTCACACATCCTTTG dan  sekuens
reverse  AAATCTTTCACACATCCTTTG (Gambar
21).

Sub menu primer tanaman kakao menampilkan
pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP. Data
jenis primer pada tanaman kakao yang saat ini
tersedia adalah SNP, SSR dan InDel, sedangkan
data jenis primer SNAP belum tersedia karena
masih dalam tahap pengembangan. Pada pilihan
primer SNP, terdapat 33 jenis primer SNP beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
sekuens forward, sekuens reverse. Salah satu contoh
primer SNP yang tersedia yaitu TcSNP-STS3.1 dan
TcSNP-STS3.2 pada posisi 22100981 bp sampai
23439930 bp. Marka TcSNP-STS3.1 memiliki se-
kuens forward AGAGCGGTTGTCAATAGGGT dan
sekuens reverse GCCATTTAGAGCACAAGGACA.
Marka TcSNP-STS3.2 memiliki sekuens forward
TGGCCCAAACATGTATCTGG dan sekuens reverse

Pencartan Tingkat Lanjut,

Mama

TS5

JcST3-55R2

JeSTE-55R3

JeSTS-EERE

JESTS-55RE

Pillh Tanaman Jarak Pagar ¥

Janis Primer S5R w

KETS 3SR

JSTS-S5RY

Frport el
Menampilian 1-10 dari 15 hasi
Mama Haksh Chr Pos  Sekuens Forward Sekisans Raversa
JeSTS-88R1 CCTETOCTATTHTAMCCATTTCE CCACAMAAADTCAMARGIAT Tampikan Delsil
TGGGOCAGCATITTTCTTA Taapikan Defal
AGAAGLTGARSCANGAGACCT Temipikan Detasd
HSTSESR AMATCTTTCACACATCETTTG AGATCTATGCANGTCANTGET Tarapikan Detal
JSTS 5SR TGETACASTETAGEGACTCAC CLACBTTTGACAGARTARAM Tampitan Detal

Gambar 21. Tampilan data primer SSR tanaman jarak pagar.
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ATCCAACCTCTTCCA ACCGT (Gambar 22).

Menu pilihan primer SSR mengarahkan peng-
guna tentang informasi 19 jenis primer SSR beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
sekuens forward, sekuens reverse. Salah satu contoh
primer SSR yang tersedia yaitu SSRCcl.1 dengan
sekuens forward TGTGTCATGTTGAATTTTAAGG
dan sekuens reverse GCACACACGAT
GAATGTAAT (Gambar 23).

Menu pilihan primer InDel menampilkan total
20 jenis primer InDel beserta informasi nama, nama
marka, kromosom, posisi, sekuens forward, sekuens
reverse. Salah satu contoh primer InDel yang
tersedia yaitu IDCcl.1, terletak pada kromosom 1
dengan sekuens forward CAAATTTCGTGGTCTC-
TGTG dan sekuens reverse GTGTGTTGAAGAAGG-
CTAGA (Gambar 24).

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/
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RENF-STS11
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TeShE-STS1 1 1 THIM ACTTTOTOCTECCATOATT Tampikan Detal
RSNP-5TS12 1 BoRED TEGATTTGTCGTERAGCATS Tampikan Detal
TeSNP-ETSELY 1 19024128 TECTATTACTGGLCAGGETT Tamgukan Detal
TeSNP-5TS2 1 2 arsEn HIGOCGOAGATAGGAGTATT TAATGGAGTTTACCATEIGE Tamgikan Detal
ENP-5TS22 H] 12128588 GTTCCCTTCACTETACECA GTGTAGCACTACCAACTTATT Tamgikan Detal
TCSNP.STS2 3 2 ATBEEE GTGCAMBAGTGE TETCCTE Tampikan Detal
TeShP-5T53 1 ] v Tampikan Detad
TONP-5TS32 3 23430080 TEGOCIAMMCATGTATCTOE ATGCAACCTCTTCCAACTET Tamgikan Detal

Filih Tanaman Kakae -

dJenis Primer SNP -

Menampilkan 1-10 dad 33 hasi

Gambar 22. Tampilan data primer SNP tanaman kakao.
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SSRCC24 2 TCCCTTAAMTCATTACCCCTA ACGTTGGCAGTATTACAATTT Tampikan Detal
SSRGS 2 % COCAMCCCATAMTGTAGANTC CCTTTCCTCTITCATCTTITT Tamgpikan Detal
SERC 3 CANTTTCASTACTCACCTTG TCTTTTATCAABITIGACA Tanpiban Deal
SSRCCIS 3 CGAATTACACACCACATCTTT AATAGLCCATCARTATTCCAL Tampikan Dietad
SEATOR ‘ AMTAATTTTOGANGAAGE CTTBGAGATECTIAACAGATS Tampikan Detad

Gambar 23. Tampilan data primer SSR tanaman kakao.
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LRl L - CAMTTTCHTGETCTCTETS GTETGTTGAMGANGECTAGR Tampikan D@al
001 2 1 - ACACATCATCCAMCACCAAT TTTGEAGGTTTGEGAANGAT Tampilkan Detal
0 2 - TALTTAACGTACARGEROCAS HEAATTCCCTGOTIGTGAAT Tampian Detai
022 2 - TETATATCEAGETGRTETCT CTRMCABEETECTAAGAACG Tampilkan Detai
LEet] 3 - AGGBAGEATGCTTIACTTG GLCCAATTAMCTECATARID Tampitkan Detai
0032 3 - TGHEEATTRATATGECCTTT CCBACATICTTTCGCAATA Tampilkan Detal
L] 4 - TCTGGETATAGAATGECTCA TATTGTCACAAGAAGEG0AS Tampean Detad

Gambar 24. Tampilan data primer InDel tanaman kakao.

3.4.4. SNP

Menu SNP berisi pilihan sub menu pilihan
tanaman yang terdiri atas sub menu pilihan tanam-
an, yaitu jarak pagar dan kakao, namun saat ini
belum ada informasi data varian SNP tanaman jarak
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Gambar 25. Tampilan data varian SNP tanaman kakao.

pagar dalam database karena masih dalam tahap
pengembangan.

Menu pilihan tanaman kakao menginformasikan
varian SNP ditampilkan dalam tabel berupa kolom
dengan urutan informasi kromosom, posisi, ID, alel
referensi, alel alternatif, gen terasosiasi, DR1, DR38,
DRC15, DCR16, GC7, ICCR1, ICS13, NIC7, PA300,
RCC70, Scal2, SD6225, TSH858, dan Criollo
(Gambar 25). Total data sebanyak 279 SNP tanaman
kakao yang ditemukan dalam kromosom 1 hingga
kromosom 10, serta kromosom scaffold 43,
scaffold 68, scaffold 73, scaffold 93, scaffold 184,
scaffold 248, dan scaffold 311 berada dalam database
ini.

3.5. Database hortikultura

Menu utama dalam database tanaman industri antara
lain Beranda, Tanaman, Primer, SNP, dan Login.
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3.5.1. Beranda

Menu Beranda berisi deskripsi singkat database
genom cabai, kentang dan pisang. Cabai (Capsicum
annuum) termasuk spesies dalam genus Capsicum
yang mempunyai nilai ekonomi penting dari famili
Solanaceae. Cabai mempunyai variasi yang tinggi
pada bentuk, ukuran dan warna buah. Cabai
merupakan komoditas hortikultura yang penting,
karena merupakan ikon nasional, pemicu inflasi,
sebaran wilayah luas, potensi pasar di dalam dan
luar negeri cukup besar. Produktivitas yang banyak
mengalami kendala cekaman abiotik dan biotik,
perlu dicari terobosan melalui genomik untuk
percepatan pemuliaan.

Kentang (Solanum tuberosum L.) adalah tanaman
dari suku Solanaceae yang memiliki umbi batang
yang dapat dimakan. Tanaman ini merupakan
herba semusim dan menyukai iklim yang sejuk.
Tanaman kentang merupakan sayuran dataran
tinggi yang banyak diusahakan oleh para petani,
karena memiliki nilai ekonomi tinggi. Varietas
kentang yang berkembang dipetani saat ini hanya
beberapa dan didominasi oleh varietas Granola.
Varietas kentang yang berkembang sekarang karena
tekanan iklim serta OPT (Organisme Pengganggu
Tanaman) yang semakin komplek produktivitasnya
sudah semakin menurun. Terjadinya cuaca ekstrim
seperti hujan yang berlebihan serta kemarau yang
panjang perlu diantisipasi dengan ketersediaan
materi genetik yang memadai.

Pisang termasuk dalam suku Musaceae, dan ada
beberapa jenis (Musa acuminata, M. balbisiana, dan
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M. paradisiaca). Tanaman pisang mendapat julukan
”Kkalpatharu” yang artinya tanaman dengan segala
manfaat. Tanaman pisang juga adaptif pada
berbagai kondisi lingkungan dan berbuah tanpa
mengenal musim sehingga merupakan sumber
bahan makanan sepanjang tahun. Indonesia
merupakan salah satu center of origin dan center of
diversity keluarga pisang-pisangan.

Informasi genom database ini berdasarkan re-
sekuensing genom total dari masing-masing 6
genotipe cabai, 6 genotipe kentang dan 12 genotipe
pisang menggunakan platform Illumina. Genom
ketiga komoditas ini akan sangat bermanfaat
sebagai sumber penelitian baru maupun pemuliaan.

Database genom tanaman hortikultura ini dikem-
bangkan berdasarkan proyek konsorsium genom
yang merupakan kerjasama antara BB Biogen, Balai
Penelitian Tanaman Sayuran (Balitsa), Balai
Penelitian Tanaman Buah Tropika (Balitbu Tropika)
di bawah Balitbangtan.

3.5.2. Tanaman

Menu Tanaman berisi informasi tanaman horti-
kultura yang tersedia dalam database, antara lain,

Pisang
ID 4
Nama : Pisang

Nama ilmiah : Musa

Nama sampel : Bile, BSN30, FHIAl7, Jaran,
Kalkuta, Kole, Lidi, Manis Kerinci,
Mas Kirana, Muli, Tanduk,
Tongkat Langit Maluku
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3.5.3.

Cabai

ID 5

Nama : Cabai

Nama ilmiah : Capsicum

Nama sampel : 6719, 6741, 7558, Lembang, Perisai,

Tanjung
Kentang
ID 6
Nama : Kentang

Nama ilmiah : Solanum
Nama sampel : Amudera, CIP392081, Margahayu,
Merbabu, PP29, Repita

Primer

Menu Primer terdiri dari sub menu pilihan
tanaman pisang, cabai, kentang. Sub menu Primer
berisi tampilan database dengan dua pilihan pencari-
an yaitu Pilih Tanaman dan Jenis Primer. Kolom
pencarian Jenis Primer terdapat pilihan primer SNP,
SSR, InDel dan SNAP.

Sub menu primer tanaman pisang, cabai,
kentang menginformasikan pilihan primer SNP,
SSR, InDel dan SNAP. Data jenis primer pada
tanaman pisang yang saat ini tersedia adalah SNP
dan SSR, sedangkan data jenis primer InDel dan
SNAP belum tersedia karena masih dalam tahap
pengembangan. Pada pilihan primer SNP tanaman
pisang, terdapat 44 jenis primer SNP beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
sekuens forward, sekuens reverse.

Menu pilihan primer SSR tanaman pisang me-
nampilkan 22 jenis primer SSR yang berasal dari 11
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kromosom, dilengkapi dengan informasi nama,
nama marka, kromosom, posisi, sekuens forward,
sekuens reverse. Salah satu contoh primer SSR yang
tersedia yaitu MaSSR.6.1 dengan sekuens forward
TCCTCCATGAAGATTTGTAGA dan  sekuens
reverse GACTTCTCTGCTGGTCTGATA.

Data jenis primer pada tanaman cabai yang saat
ini tersedia adalah SNP dan SSR, sedangkan data
jenis primer InDel dan SNAP belum tersedia karena
masih dalam tahap pengembangan. Pada pilihan
primer SNP, terdapat 48 jenis primer SNP beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
sekuens forward, sekuens reverse. Variant-flanking
primer SNP terdiri dari kromosom 1 hingga
kromosom 12. Salah satu primer SNP yang tersedia
yaitu CaSNP-STS1.1 dengan sekuens forward
TCCATGCATTCTGAGAAACG dan sekuens reverse
GTACGCGTGGGAGAAACATT (Gambar 26).

Pilih Tanaman Caba v

Jenis Primer SHP v

Pencarian Tingkal Lanjul..  REwalEic)

Menamplkan 1-10 dan 48 hasi
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CaSNP-ST312 CaENP-ETS1 2 Gl 540008 CTTCATTTECTTOOTOTO0 CLOATCCTCOACAACTOATT | Tampttan petze
CashP-§TS13 CaNPSTE1 N0l MISTTZ TGCACATTAACALCTAATTCA AGCTCACACCACCACATCA Tampiban Delsi
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Gambar 26. Tampilan data primer SNP tanaman cabai.
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Menu pilihan primer SSR menampilkan adanya
24 jenis primer SSR yang berasal dari 12 kromosom,
dilengkapi dengan informasi nama, nama marka,
kromosom, posisi, sekuens forward, sekuens reverse.
Salah satu primer SSR vyang tersedia yaitu
CaSSRBiol.1 yang terletak pada posisi 2319603 bp
di kromosom 1 dengan sekuens forward
CAGAATTTGTAGCTCATTTGC dan  sekuens
reverse TGGGTGGAAATACAATGG (Gambar 27).

Data jenis primer pada tanaman kentang yang
saat ini tersedia adalah SNP dan SSR, sedangkan
data jenis primer InDel dan SNAP belum tersedia
karena masih dalam tahap pengembangan. Pada
pilihan primer SNP, terdapat 36 jenis primer SNP
beserta informasi nama, nama marka, kromosom,
posisi, sekuens forward, sekuens reverse. Contoh
primer SNP yang tersedia antara lain StSNP-STS2.1
dengan sekuens forward GTTCCTCAGGCAGGC-
TCATA dan sekuens reverse TCAGGAGAGCAT-

Fencanan Tmgiet Lan . | IESEET:]

Nima

Ca3REnT |

CassRBN1.2

CE3SREnl |

CassRBNz2

Pilih Tanaman (b *

Jenis Primer S5R v

Hama Narkan Chr Fos Sekiiens Forwan Saimans Reverse

CaB5ABiot 1 Chit  7IW60E CAGRATTTRTARCTCATTTAE TRCTITCCATGTATCATTACT Tampitmn Detei
CassABINt2 Chrdt  GIT§400 CAAGACGUGT GAATATTTAGT CTTTGATGCAATTTITGTEA Tampitan Delsi
CaS5RRIN 1 Chi?  D4476RL GECATGETACTATATTGARAD CAMSTAARARTTTACCECTCA Tampitan Detei
CassABI02Z Ciri2 15431304 GTGAATARAAGATCTECTOCA ATTTCAATETCCCTCAACTTT .Tanpi\al Deld

Menampdkan 1-10 dari 24 hasi

Gambar 27. Tampilan data primer SSR tanaman cabai.
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CAGTGTCG, dan StSNP-STS2.2 dengan sekuens
forward GATGACATAGCTGCTTCCA dan sekuens
reverse TGCTTTCTAAACTTTGGCTCCT (Gambar
28).

Menu pilihan primer SSR menitik beratkan pada
informasi 24 jenis primer SSR yang berasal dari 12
kromosom, dilengkapi dengan informasi nama,
nama marka, kromosom, posisi, sekuens forward,
sekuens reverse. Contoh primer SSR yang tersedia
antara lain StSSR1.1 pada posisi 35879293 bp di
kromosom 1 dengan sekuens forward CAGTGG-
GAGCAATAATAATCA dan sekuens reverse
TGAGCTAGACTTGGTCTCAAA, dan StSSR1.2
dengan sekuens  forward GTGAAAACAT-
AAGCCAAAAAC dan sekuens reverse ACAGA-
GTTCCATGAAAAATGA (Gambar 29).
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SENP-STS13 ehit [ CTGCTGCCTCTTCCAATCTC TAGCATGGTGTTGLAITICE Tampdean Dol
SENP-STE21 ehi2 B GTTCCTCAGGCAGECTCATA TCAGGHGAGCATCAGTGTCG Tamplm Delel
SENP-ETE22 chi2 1ema COATGACATAGCTACTTCCA TGCTTTCTAAACTTTAGCTCCT

Menampikan 1-10 can 36 hasi

Tampd Detel

Gambar 28. Tampilan data primer SNP tanaman kentang.
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Gambar 29. Tampilan data primer SSR tanaman kentang.
3.5.4. SNP

Dalam menu SNP terdapat pilihan sub menu
pilihan tanaman yaitu terdiri dari sub menu pilihan
tanaman, yaitu pisang, cabai dan kentang Pada
pilihan tanaman pisang, informasi varian SNP di-
tampilkan dalam tabel berupa kolom dengan urut-
an informasi kromosom, posisi, ID, alel referensi,
alel alternatif, gen terasosiasi, dan genotipe.

Total data SNP tanaman pisang yang ditemukan
dalam kromosom 1 hingga kromosom 11 berada
dalam database ini. Pada pilihan tanaman cabai,
informasi varian SNP ditampilkan dalam tabel
berupa kolom dengan urutan informasi kromosom,
posisi, ID, alel referensi, alel alternatif, gen ter-
asosiasi, flanking-sekuens, serta beberapa varietas
cabai yaitu 6719, 6741, 7558, Lembang, Perisai, dan
Tanjung. Sebagai contoh, pada posisi 1503480 bp di
kromosom 1 dengan basa referensi G dan basa
alternatif T flanking-sekuens 2.313 gen terasosiasi
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Capana01g003293 genotipe pada masing-masing
galur yaitu {'6719":"GT","6741":"GT", "7558""GT",
"Lembang™:"GT", "Perisai":"GT", "Tanjung":"GT"}
(Gambar 30).

Menu pilihan tanaman kentang menginformasi-
kan varian SNP yang ditampilkan dalam tabel
berupa kolom dengan urutan informasi kromosom,
posisi, ID, alel referensi, alel alternatif, gen ter-
asosiasi, flanking-sekuens, serta beberapa varietas
kentang yaitu Amudera, CIP392081, Margahayu,
Merbabu, PP29, dan Repita. Total data sebanyak 291
SNP tanaman kentang yang ditemukan dalam
kromosom 1 hingga kromosom 12. Sebagai contoh,
pada posisi 1283142 bp di kromosom ST4.03ch01
dengan basa referensi A dan basa alternatif C
flanking-sekuens gen terasosiasi Importin_beta-3
genotipe pada masing-masing galur yaitu
"Amudera™;"AA","CIP392081":"AA", "Margahayu":
"AA", "Merbabu":"AA", "PP29":"AC", "Repita":"AA".
(Gambar 31).
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Gambar 30. Tampilan data varian SNP tanaman cabai.
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Gambar 31. Tampilan data varian SNP tanaman kentang.

3.6. Database Palma

Menu utama dalam database tanaman palma antara lain
Beranda, Tanaman, Primer, SNP, dan Login.

3.6.1. Beranda

Tanaman palma asli Indonesia atau menjadi
tanaman penting yang dikembangkan di Indonesia
di antaranya kelapa (Cocos nucifera L.) dan aren
(Arenga pinnata Merr.). Kelapa sebelumnya merupa-
kan tanaman perkebunan penting yang berfungsi
sebagai penyedia minyak nabati. Sedangkan aren
merupakan tanaman yang tergolong underutilized
tetapi mempunyai potensi penting sebagai peng-
hasil gula (bahan pangan) dan dapat dikonversi
sebagai bahan bakar nabati serta alternatif energi
terbarukan. Kelapa sawit (Elaeis guineensis Jacq.),
meskipun bukan palma asli Indonesia, saat ini
merupakan palma yang menempati posisi penting
sebagai salah satu penghasil devisa utama untuk
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menghasilkan minyak nabati maupun berbagai
bahan dasar industri.

Database palma ini menyediakan informasi
genom ketiga tanaman palma tersebut dan akan
penting sekali bagi peneliti sehingga dapat akses
menggunakan tool genomik, mengefisienkan
penelitian, dan mengakselerasi proses pemuliaan.
Genome browser, sekuen genom rujukan kelapa dan
aren dan analisis lanjutannya, variasi genom kelapa
sawit yang terintegrasi dengan transkriptom me-
rupakan sumber berharga baik secara keilmuan
maupun aplikasinya tidak hanya di Indonesia
namun juga di dunia.

Proyek genom palma ini merupakan kolaborasi
antara BB Biogen-Balitbangtan, Balai Penelitian
Tanaman Palma (Balitpalma)-Balitbangtan, Pusat
Penelitian Kelapa Sawit (PPKS), dan Institut
Pertanian Bogor (IPB).

3.6.2. Tanaman

Menu Tanaman berisi informasi tanaman palma
yang tersedia dalam database. Berikut informasi
tanaman yang tersedia dalam database tersebut

yaitu,

Kelapa Sawit

ID 01

Nama : Kelapa Sawit

Nama ilmiah : Elaeis guineensis
Nama sampel : Dura, Pisifera, Oleifera
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3.6.3.

Kelapa

ID 2

Nama : Kelapa

Nama ilmiah : Cocos nucifera
Nama sampel : -

Aren

ID 03

Nama : Aren

Nama ilmiah : Arenga pinnata
Nama sampel : -

Sagu

ID 4

Nama : Sagu

Nama ilmiah : Metroxylon sago
Nama sampel : -

Primer

Menu Primer terdiri dari sub menu pilihan
tanaman kelapa sawit, kelapa, aren dan sagu. Sub-
menu Primer berisi tampilan database dengan dua
pilihan pencarian yaitu Pilih Tanaman dan Jenis
Primer. Kolom pencarian Jenis Primer terdapat
pilihan primer SNP, SSR, InDel dan SNAP.

Sub menu primer tanaman kelapa sawit, kelapa,
dan aren, sagu, memberi informasi pilihan primer
SNP, SSR, InDel dan SNAP. Data jenis primer pada
tanaman kelapa sawit yang saat ini tersedia adalah
SNP dan InDel, sedangkan data jenis primer SSR
dan SNAP belum tersedia karena masih dalam
tahap pengembangan. Pada pilihan primer SNP
kelapa sawit, terdapat 96 jenis primer SNP beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
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sekuens forward, sekuens reverse (Gambar 32).
Masing-masing kromosom terdiri atas 6 kromosom
yang berbeda posisi, misalnya pada kromosom 7
terdapat 6 marka SNP pada posisi 7149602 bp
sampai 23155053 bp. Primer OPEGSNP7.1 dengan
nama marka OPEG-STS-SNP7.1 terletak pada posisi
7149602 bp di kromosom 7, dengan alel alternatif A
dan alel referensi G dimana gen terasosiasi Elaeis
guineensis ketol-acid reductoisomerase,
chloroplastic-like (LOC105048 182), mRNA, sekuens
formard GCATGGCTAAGGAA TTGAAC serta
sekuens reverse GGTCTGAACTGTGAA CATCT.
Pada pilihan primer InDel kelapa sawit, terdapat 32
primer InDel dalam database.

Data jenis primer pada tanaman kelapa yang saat
ini tersedia adalah SNAP, sedangkan data jenis
primer SNP, SSR, InDel dan SNAP belum tersedia
karena masih dalam tahap pengembangan. Pada
pilihan primer InDel, terdapat 78 primer InDel
dalam database. Primer InDel dalam database dapat
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OPEG-STS-ENF1.2 EQS_Carl 5124267 ATCATCAATTAGCTBCOACT TCAACAA |
OPEG-STS-SNPY EGS Crl DM COTOOAGCATOCATTTONAD TACCABGLARRATETOBCCC [
OPEG-STS-GHFLA EBSCH  ISTE AMCAGRAMCOBOGATCANG BCCTTCCABATTEACAACCE

OFEGSTSSHFI 5 EGiCNI  SIUT2  GCTGTGAGTCANGOCATCAM TCCCATGCTICTTETICTAS Tampiban Detl

Gambar 32. Tampilan data primer SNP tanaman kelapa sawit.
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dikelompokkan berdasarkan gen terasosiasi 4
kelompok besar, yaitu SUS (sucrose synthase), AB13,
SACPD (stearoyl acil carrier protein desaturase), dan
WRKY. Dalam setiap kromosom terdapat gen
referensi dan gen alternatif, namun dalam tabel
tidak ditampilkan dalam kolom tersendiri sehingga
tersusun dalam nama marka. Gen terasosiasi juga
tidak ditampilkan, namun dalam file export file
akan ditampilkan secara lengkap (Gambar 33).

Data jenis primer pada tanaman aren yang saat
ini tersedia adalah SNP, SSR dan SNAP, sedangkan
data jenis primer InDel belum tersedia karena masih
dalam tahap pengembangan. Pada pilihan primer
SNP aren, terdapat 7 jenis primer SNP beserta
informasi nama, nama marka, kromosom, posisi,
sekuens forward, sekuens reverse. Varian primer SNP
dibagi menjadi 3 yaitu Galaktoside, PTO Like
Kinase, dan SUS. Pada Galaktoside terdapat lima
marka vyaitu CnDgal 1, CnDgal 2, CnDgal 3,
CnDgal_4, dan CnDgal_5 (Gambar 34).

Nema

SUS_SNPE_ITA]_L_REF

SUS_SNPG_ICI]_L_ALT

SUS_SNPBITIC] L REF

Pillh Tanaman | Kelzga v

Jenis Primer SNAP v

Menampilian 1-10 dan 78 hasil

Waesa Markal Che Pos  Sekuens Forward Sekuens Reverse

S11S_ENFS_[Cik) |_REF GTGITITERAGATRABATCITE AACATCCTCABCATABBTETCCA

SUS_SNFG_(CIA)L_ALT COTBCTTTHEABATGAGATLCTA ARCATCCTCABCATABBTCTOCAA

SUS NPT MGLLREF - GRATBAGHT GLTCCAMABAATAMABAAL ABTTCATBTECANCATECTCAGL F————
SIS SNFT (4G ALT < - GATGAGATAUTCCARAGAATARATAAG ABTICATETECAMCATLCTCAGL Terpkan Detal
S SNFRTCLLREF - - CACTABOCACCALTIONGGT HOTAMBOCCATACTTCAMALETEAD —

Gambar 33. Tampilan data primer SNAP tanaman kelapa.
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Menu pilihan primer SSR aren menampilkan 140
primer SSR beserta informasi nama, nama marka,
kromosom, posisi, sekuens forward, sekuens reverse.
Sebagai contoh primer SSR AD13 dengan nama
marka 5955 len 6724, terletak pada posisi 3462 bp
di kromosom 5955 len 6724 dengan sekuens
forward GGAAAAATAACTGCATTGACA dan se-
kuens reverse CTTGTTGATTTGAGGGTTATG
(Gambar 35).

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Pility Tanaman Aren) w

Jenis Primer SHF -

SRR ... |

Nama Nama Markah O Pos  Selusens Fomward Sehuans Reverss

Caitosidase CaDgat - TGOTECTATCCTICTTCITE COTTCCCANGRACACATADT Tampdian Datzd
[ Calgal 2 TTGECALTATEEAABATALE ACACTTABCGTGCTATEEA Tampdtan Detzd
Caktosidase CaDga_3 - ARACTTOETTIATTOOMANG GOATTOOCABARAGARACTT Tampden Detzd
Gauridam Caligat & GACTCBRTACTCGATTTAMCA CTACTIACTAGTTGLTCAN Tampdkan Datai
Calaiieitase CnDgal 5 - - TETTGOTCATCACTACACTC OCCAATTADAAGCACACAADT Tamptien Detl

Menampikan 1-7 dan 7 hasll

Gambar 34. Tampilan data primer SNP tanaman aren.

Nama Warkah
=l CnZ 51F

ADE BK5_len ETM
AT 04 en_ 4073

ADTT 11481 kn_ 3313

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/
§

AD41 18_len_5283

Filih Tanaman Aeen *

Jenis Primer S8R »

Pencarian Tingkat Lanjul . | StV § =]

Menampikan 11-20 dari 140 hasi

Chr Pos Sekuens Formard Sehuans feverse

o . LU CAAL Tempikan Detz
SAS_len_ ETM M GEAMAATRACTECATTGACA CTIGTTGATTTGABGETTATG Tempikan Detai
19048 _len_ 4073 5 CAAATCGTTTTAGGATGAATS TARETTTECAGACAT BBAANT [r————
11488 _len_1313 T TCATCTACGTGGATCARAATE CTGGACTA T Tempitan Dels 2|
196_Jen_s253 A8E  CCCACARGAGTCTTICTTCTC TCCACRAGARGTARTTBOCTA Tampian Detzs

Gambar 35. Tampilan data primer SSR tanaman aren.
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3.6.4.

Menu pilihan primer SNAP aren menampilkan
adanya 23 primer SNAP beserta informasi nama,
nama marka, kromosom, posisi, sekuens forward,
sekuens reverse. Sebagai contoh primer SNAP ABI3
dengan nama marka ABI3_P#1 Ref, dengan
sekuens forward CACCAGAAGGAAGCAGTT dan
sekuens reverse ACCACATCATTATT TGCTCTCCT
(Gambar 36). Data jenis primer SNP, SSR, SNAP,
dan InDel saat belum tersedia karena masih dalam
tahap pengembangan.

SNP

Dalam menu SNP terdapat pilihan sub menu
pilihan tanaman yaitu terdiri dari sub menu pilihan
tanaman, yaitu kelapa sawit, kelapa, aren dan sagu.
Informasi varian SNP pada tanaman kelapa, aren
dan sagu hingga saat ini belum tersedia karena
masih dalam tahap pengembangan. Pada pilihan
tanaman kelapa sawit, informasi varian SNP ditam-
pilkan dalam tabel berupa kolom dengan urutan

Pencanian Tngiet Lanjd

Hama

WRKY

WREY

WRKY

WREY

Nema Mariah Chr Poy  Sesuens Forward Sehuers Revarse

WRKY_2_ P8Rl < - TCAMMRTOGTACGTOAACCATHGS BLOCTCTEAKCATACTIEEGA Tempdben ekl
WRKY 2 Fi1_AL CATCAAMAGTOGTACGTBANGAGE0A BOLCTCTCANCGTSCTTICEE Tampikan Dl
WRKY_2_P2_Ref TGATGATBRTTCCECTEEE6G GLOCTCTCARCBTBLTTECGG Tampdban Detai
WRKY_2_Fa2 A - - TEATBATGGTACCGCTANGEC BLOCTCTEAKCGTACTIECAA Tempiban el

Pilih Tanaman Aren w

Jenis Primer ShAP v

Menampiian 1-10 dail 23 hast

Gambar 36. Tampilan data primer SNAP tanaman aren.
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informasi kromosom, posisi, ID, alel referensi, alel
alternatif, gen terasosiasi, dan gen pada varietas
kelapa sawit Dura, Pisifera dan Oleifera.

Total sebanyak 2381 SNP tanaman kelapa sawit
yang ditemukan berada dalam database ini. Salah
satunya adalah SNP pada posisi 854996 bp di posisi
kromosom EG5-Chrl dengan basa referensi T dan
basa alternatif C, yang berasosiasi dengan gen
Gene_p5 sc0010 5.V1.gene302, basa pada Dura dan
Pisifera yaitu TT, dan basa pada Oleifera adalah CC
(Gambar 37).

3.6.5. SSR

Dalam menu SSR tanaman palma terdapat pilih-
an pencarian Pilih Tanaman yang pada saat ini ter-
dapat empat pilihan tanaman yaitu kelapa sawit,
kelapa, aren dan sagu, serta pilihan Sumber SSR.
Terdapat dua pilihan untuk setiap tanaman dalam
Sumber SSR yaitu Scaffold dan Contig, namun infor-
masi SSR pada tanaman kelapa sawit, kelapa dan
sagu saat ini masih dalam tahap pengembangan.

Pilih Tanaman Feiapa Sawe L4

Pencaiizn Tingkal Lanjul Export Exczl

wenampikan 1-10 dari 2381 hasil

o Fos I Ref At Gen Temsosiasl Dure Pisiferm  Dlesters

EGA Chil BSM0E . T C Gens 55 scODHSN guel T T o TanptenDet
EGSCR1 1381865 G A PREDICTED: Manht ssculemin S50 Tansponer G Temily mamber 25-8 (LOGT 1626733, MANA GG GG A Targikan Dol
EGA Chrl 1331866 . T © PREDICTED: Manhel ssrulnia ABC iransporler G Femily member 28-ce (LOC1 G690, mANA ™ m Tarquban Dz
EGE_Carl 1779622 €A Gena_ph_scl0M5 V1. pmell? o oo M Tampikan Detad

Sumber: http://genom.litbang.pertanian.go.id/

Gambar 37. Tampilan data varian SNP tanaman kelapa sawit.
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Sub menu pilihan tanaman aren menginformasi-
kan 1081 SSR dalam database yang bersumber dari
Scaffold dengan tampilam kolom kromosom, posisi,
ID, motif, panjang motif, sekuens SSR dan panjang
sekuens SSR (Gambar 38). Misalnya SSR pada posisi
3072 bp di kromosom scaffold-67, dengan motif se-
panjang 5 basa yaitu AAAAG dan motif sepanjang
15 basa yaitu AAAAGAAAAGAAAAG.

Selain itu terdapat informasi 431 SSR dalam
database yang bersumber dari Contig dengan infor-
masi yang ditampilkan terdiri dari kolom kromo-
som, posisi, ID, motif, panjang motif, sekuens SSR
dan panjang sekuens SSR. Misalnya SSR pada posisi
1483 bp di kromosom 5303_len_411, dengan motif 3
sekuens vyaitu ATG dan 12 sekuens vyaitu
ATGATGATGATG.

Pencarian Tingkat Lanju

Br Pos
seafud 67 3071
stafuid_100 T
staluid 100 T
staMie_150 48
seaffig_150 s

Pilih Tanaman Aren -
Sumber S5R Scafikl v
Export Excel
Menampikan 1-10 dari 1081 hasil
11} Mot Panjang Mottt 3] Punjang S50
seaffokd 57 KNG 5 BARABAAANGAAARG 185 Termpd ke Detail
scalfold_100 s 1 ACACACKCACACAGAL 10 Tampd ke Dekail|
scllid_100 THCA 1 TACATACATACA 12 Tempikan Dl
scilTohd_150 e 3 TIGTTGTIGTTGTTG L Tempikan Detzil
seafield 150 HGE 1 AGGAGCAGEARE 12 Temydban Delil

Gambar 38. Tampilan data varian SSR tanaman aren.
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4. Genome browser
Pembacaan sekuens genom DNA dengan ATGC!

Genome browser merupakan grafik penghubung untuk me-
nampilkan informasi dari database biologi untuk data genom.
Genome browser memungkinkan peneliti untuk menggambar-
kan dan membaca seluruh genom bernotasi termasuk prediksi
gen dan struktur, protein, ekspresi, regulasi, variasi, analisis
komparatif, dsb.

Hal ini membutuhkan file besar, seperti file FASTA seluruh
genom dan tampilan yang dapat kita gunakan sebagai infor-
masi.

Track yang tersedia:

GenBankFeatures

Reference sequence

BAM alignments from extended reads to chloroplast
SNPs from VCF

Data yang tersedia:
1) Physic nut (Jatropha curcas L.)

Track yang tersedia dalam Physic nut berdasarkan
GenBankFeature yang berisi gen serta produk dari gen
tersebut digambarkan dalam pita serta arah gen tersebut
berjalan. Salah satu contoh gen NC_012224 pada Jatropha
curcas chloroplast, complete genome menunjukkan panjang
pita 163856 bp dengan class region terdapat pada plastid
chloroplast. Setiap pita gen vyang terdapat pada
GenBankFeature dapat dilihat secara lengkap ketika pita
tersebut diklik, informasi berisi data primer (Nama, Tipe,
Deskripsi, Posisi, Panjang), Attribute (Commentl, Tanggal,
Dbxref, ID, Mol _type, Note2, Organelle, Organism, Phase,
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Seq_id, Source, serta Region sequence). GenBankFeature yang
tersedia antara lain informasi gen clpP, petB, petD, psbH,
psbN, rpoA rpl36, rpsll, dsb.

2) Physic nut (Jatropha curcas L.) — Cloroplast
3) Cocoa (Theobroma cacao L.)

4) Oil palm (Elaeis guineensis Jacqg.)

5) Potato (Solanum tuberosum L.)

6) Chili-pepper (Capsicum spp.)

7) Banana (Musa paradisiaca L.)

8) Soybean (Glycine max L. Merr.)

9) Mays (Zea mays L.)

10)Cow (Bos taurus)

. Partners

Kemitraan terjalin dari beberapa negara diantaranya
Indonesia, Korea Selatan, dan Thailand. Kemitraan Indonesia
terdiri BB Biogen, Balitpalma, PPKS, Balittri, Balitsa, Balitbu-
Tropika, Balitnak, Lolitsapo, dan IPB. Kemitraan dari Korea
Selatan bekerja sama dengan Seoul National University,
sedangkan kemitraan dengan Thailand bekerja sama dengan
Kasetsart University. Setiap instansi kemitraan tersebut
terhubung langsung dengan situs web terkait informasi di
masing-masing instansi.

. Contact us

Beranda kontak kami berisi infomasi pengelola situs
web.

Mari bekerja samal

Mengungkap semua rahasia genom pertanian bukanlah
masalah sederhana. Gagasan, kreativitas, keahlian anda dalam
pertanian dapat memainkan peran di dalamya.
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Apakah anda memiliki plasma nutfah yang unik?
Apakah anda memperhatikan silsilah silang dan fenotip?
Apakah anda seorang ahli komputer dan statistik?

Mari kita baca genom pertanian Indonesia!

Kontak kami:

Telp.+62-251-8337975

E-mail: Indonesia-genome@pertanian.go.id

C. Data publikasi

Beberapa karya tulis ilmiah yang menunjukkan kemajuan
publikasi terkait biologi molekuler, bioinformatik dan genomik
disagjikan di PGPIl. Di laman PGPI, publikasi tahun 2015
berjumlah 11, 3 publikasi diantaranya merupakan publikasi
internasional dan 8 publikasi lainnya publikasi nasional.
Publikasi-publikasi tersebut sebagian besar ditulis oleh peneliti
BB Biogen. Beberapa publikasi terkait peternakan merupakan
hasil kerjasama dengan Balai Penelitian Tanaman Ternak dan
Lolit Sapo-Balitbangtan.

Publikasi terkait komoditas kedelai paling banyak disajikan
pada tahun 2015. Selain itu, terdapat publikasi terkait padi,
tanaman serealia secara umum, tanaman perkebunan, hewan
ternak, serta sumber daya genetiknya. Dari total 11 publikasi di
tahun 2015, 6 publikasi diantaranya membahas hasil penelitian di
bidang molekuler. Selain bidang molekuler, terdapat juga
publikasi yang berupa tinjauan atau ulasan mengenai suatu topik
baik itu molekuler maupun bukan molekuler yang diterbitkan
dalam publikasi semi ilmiah. Publikasi di tahun 2015 juga tidak
hanya terbatas pada hasil penelitian laboratorium saja tetapi ter-
dapat juga publikasi di bidang bioinformatik.
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Tabel 3. Daftar publikasi 2015-2019.

No.

Publikasi

2015

10.

11.

Lestari, P. & Reflinur. 2015. Genotyping SNP pada kedelai. Warta
Biogen. 11(2):6-9.

Lestari, P., et al. 2015. Identifikasi single nucleotide polymorphisms pada
bangsa sapi di Indonesia menggunakan Bovine 50K. Indonesian J. of
Agricultural Science.16(2):59-70.

Lestari, P., et al. 2015. Morphological variability of rice germplasm in
Indonesia and the associated SNP markers. Proceedings of SABRAO
13t Congress and International Conference. Bogor: 14-16 September.

Nugroho, K., et al. 2015. Keragaman genetika empat belas aksesi
kentang (Solanum tuberosum L.) berdasarkan marka SSR dan STS.
Jurnal AgroBiogen. 11(2):41-48.

Reflinur & Lestari, P. 2015. Penentuan lokus gen dalam kromosom
tanaman dengan bantuan marka DNA. Jurnal Penelitian dan
Pengembangan Pertanian. 34(4):177-186.

Risliawati, A., et al. 2015. Pengembangan set marka SSR untuk
identifikasi empat puluh dua varietas unggul kedelai Indonesia.
Jurnal AgroBiogen. 11(2):49-58.

Tasma, .M. 2015. Gen dan QTL pengendali toleransi tanaman
terhadap keracunan aluminium dan aplikasinya untuk pemuliaan
tanaman di Indonesia. Jurnal AgroBiogen. 11(3):111-124.

Tasma, |.M. 2015. Pemanfaatan teknologi sekuensing untuk
mempercepat program pemuliaan tanaman. Jurnal Penelitian dan
Pengembangan Pertanian. 34(4):159-168.

Tasma, I.M. 2015. The use of advanced genomic platforms to
accelerate breeding programs of the Indonesian Agency for
Agricultural Research and Development (a review). International
Journal of Biosciences and Biotechnology. 2(2).

Tasma, I.M., et al. 2015. Pembentukan pustaka genom, resekuensing,
dan identifikasi SNP berdasarkan sekuens genom total genotipe
kedelai Indonesia. Jurnal AgroBiogen. 11(1):7-16.

Utami, D.W., et al. 2015. Klasterisasi bayes plasma nutfah padi
Indonesia. Informatika Pertanian. 24(2):133-267.
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1. Kang, Y.J., et al. 2016. Mungbean genome sequence and its application
in breeding program. Prosiding pre-breeding and gene discovery for food
and renewable energy security. 55-62.

2. Lestari, P. & Reflinur. 2016. Genetic diversity of japonica rice (Oryza
sativa L.) based on markers corresponding to starch synthesizing
genes. Makara Journal of Science. 20(2):49-54.

3. Lestari, P., et al. 2016. Duplikasi gen mengungkap petunjuk adaptasi
tanaman terhadap cekaman lingkungan: studi kasus gen NBS-LRR
pada kedelai. Jurnal AgroBiogen. 12(2):119-130.

4, Lestari, P., et al. 2016. Identifikasi gen pada kedelai mutan nodul
super SS2-2 dan jenis liarnya berdasarkan kategori fungsional.
Prosiding Seminar Nasional 1l: Kerjasama Prodi Pendidikan Biologi FKIP
dengan Pusat Studi Lingkungan dan Kependudukan (PSLK). Malang: 26
Maret, Universitas Muhammadiyah Malang.

5. Lestari, P., et al. 2016. Pengembangan identitas spesifik berbasis
marka SSR pada 29 varietas kedelai lokal Indonesia. Jurnal Biologi
Indonesia. 12(2):219-229.

6. Lestari, P., et al. 2016. Studi penentuan kondisi optimum cDNA-AFLP
untuk identifikasi transkrip terkait simbiosis pada kedelai nodul
super. Prosiding Seminar Nasional dan Kongres Perhimpunan Agronomi
Indonesia. Bogor: 27 April.

7. Mulya, K., et al. 2016. Genomic-based crops improvement to support
GSIAD 2015-2045. Prosiding pre-breeding and gene discovery for food and
renewable energy security: 33-41.

8. Nugraha, Y., et al. 2016. Markers-traits association for iron toxicity
tolerance in selected Indonesian rice varieties. Biodiversitas. 17(2):753-
763.

9. Nugroho, K., et al. 2016. Metode ekstraksi DNA pada Jatropha spp.
tanpa menggunakan nitrogen cair. Jurnal Penelitian Tanaman Industri.
22(4):159-166.

10. Reflinur, et al. 2016. The potential use of SSR markers to support the
morphological identification of Indonesian mungbean varieties.
Indonesian Journal of Agricultural Science. 17(2):65-74.

11. Rijzaani, H., et al. 2016. Pusat genom komoditas pertanian Indonesia.
Warta Penelitian dan Pengembangan Pertanian. 38(4).
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12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

Roostika, I., et al. 2016. Abnormalitas tidak dijumpai pada tanaman
pisang ayam yang dihasilkan dari eksplan jantung. Warta Biogen.
12(3):3-5.

Setyowati, M. 2016. Kecipir (Psophocarpus tetragonolobus L.) dan
pemanfaatannya. Warta Biogen. 12(3):5-8.

Setyowati, M. 2016. Koro pedang (Canavalia ensiformis), alternatif
pengganti kedelai. Warta Biogen. 12(3):8-9.

Tasliah, et al. 2016. Eksplorasi lokus Pupl pada 55 genotipe padi
berdasarkan analisis marka molekuler dan sekuensing. Jurnal
AgroBiogen. 12(2):63-72.

Tasma, I.M. 2016. Aplikasi teknologi DNA untuk akselerasi program
pemuliaan ketahanan tanaman kakao terhadap hama dan penyakit
utama. Jurnal Penelitian dan Pengembangan Pertanian. 35(4):155-166.
Tasma, I.M. 2016. Genotyping-by-sequencing (GBS): metode
genotyping cepat populasi tanaman menggunakan teknologi NGS.
Warta Biogen. 12(3):9-12.

Tasma, .M. 2016. Pemanfaatan teknologi genomik dan transformasi
genetik untuk meningkatkan produktivitas kelapa sawit. Perspektif.
15(1):50-72.

Tasma, .M. 2016. Resekuensing genom, metode baru karakterisasi
variasi SDG tanaman secara komprehensif mendukung akselerasi
pemuliaan tanaman. Warta Biogen. 12(1):2-6.

Tasma, I.M., et al. 2016. Variasi genom lima varietas kakao (Theobroma
cacao L.) Indonesia berdasarkan analisis menggunakan next generation
sequencing. Indonesian Journal of Agricultural Science. 17(2):57-64.
Utami, D.W.,, et al. 2016. Identifikasi gen/QTL (quantitative trait loci)
sifat toleran cekaman aluminium pada galur-galur padi gogo. Berita
Biologi. 15(2):107-206.

Utami, D.W., et al. 2016. STS marker associated with iron toxicity
tolerance in rice. The Journal of Tropical Life Science. 6(1):59-64.

Yuriyah, S., et al. 2016. Evaluasi dan identifikasi marka terkait gen
ketahanan penyakit hawar daun bakteri pada padi lokal Sulawesi
Selatan. Jurnal AgroBiogen. 12(1):11-20.
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1. Hadiarto, T. 2017. Miraculin, protein yang berasa manis. Warta
Biogen. 13(2):1-2.

2. Herlina, L. 2017. Mengintip capaian kajian genetika pada bawang.
Warta Biogen. 13(2):2-3.

3. Kang, Y.J., et al. 2017. Genome-wide DNA methylation profile in
mungbean. Scientific Reports. 7:40503.

4. Lestari, P., et al. 2017. Keragaman genetik rizobakteri penghasil asam
indol asetat berdasarkan 16S rRNA dan amplified ribosomal DNA
restriction analysis. Jurnal AgroBiogen. 13(1):25-34.

5. Lestari, P., et al. 2017. Konfirmasi penurunan alel tetua persilangan
kedelai pada generasi F1 berdasarkan marka SSR. Prosiding Seminar
Nasional 1lI: Biologi, Pembelajaran, dan Lingkungan Hidup Perspektif
Interdisipliner. Malang: 29 April, Universitas Muhammadiyah Malang.

6. Lestari, P., et al. 2017. Variasi alel pada sucrose synthase 3 (RSUS3)
dalam lima varietas padi japonica (Oryza sativa L.). Prosiding Seminar
Nasional 1lI: Biologi, Pembelajaran, dan Lingkungan Hidup Perspektif
Interdisipliner. Malang: 29 April, Universitas Muhammadiyah Malang.

7.  Lestrasi, P. & Priyatno, T.P. 2017. Penandatangan MoU
pengembangan kit marka deteksi sapi kembar. Warta Biogen. 13(2):4-
5.

8. Manzila, I. 2017. Mikrobia endofitik untuk pemicu vigor dan provitas
tanaman cabai. Warta Biogen. 13(2):5-6.

9. Nugroho, K., et al. 2017. Keragaman genetik 24 varietas padi sawah
dan padi gogo (Oryza sativa L.) Indonesia berdasarkan marka SSR.
Scripta Biologica. 4(1):5-10.

10. Nugroho, K., et al. 2017. Keragaman genetik dua puluh aksesi plasma
nutfah Jatropha spp. menggunakan marka simple sequence repeat.
Jurnal AgroBiogen. 13(1):17-24.

11. Nugroho, K., et al. 2017. Metode ekstraksi DNA cabai (Capsicum
annuum L.) menggunakan modifikasi bufer CTAB (cethyl trimethyl
ammonium bromide) tanpa nitrogen cair. Scripta Biologica. 4(2):91-94.

12.  Prasetiyono, J., et al. 2017. Evaluasi molekuler dan agronomis galur
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Publikasi pada tahun 2016 lebih banyak dibandingkan tahun
2015 yaitu mencapai 23 publikasi. Terdapat 5 publikasi yang di-
terbitkan di jurnal atau prosiding seminar internasional sedang-
kan 18 tulisan lainnya diterbitkan di jurnal nasional, prosiding
seminar nasional, atau publikasi semi ilmiah. Sebanyak 14
publikasi di tahun ini berkaitan dengan bidang molekuler. Selain
itu, terdapat beberapa publikasi yang berupa tinjauan terhadap
beberapa komoditas seperti kakao, kelapa sawit, industri palma,
hortikultura, pangan, hewan ternak, mikroba, pisang ayam,
kecipir, koro pedang, dan tanaman pangan secara umum. Ber-
beda dengan tahun 2015, sebagian besar publikasi di tahun 2016
menyajikan informasi mengenai komoditas padi sedangkan
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publikasi lainnya membahas komoditas kacang hijau, kedelai,
dan jarak pagar. Publikasi-publikasi tersebut sebagian besar di-
tulis oleh peneliti BB Biogen. Namun, terdapat beberapa
publikasi yang ditulis oleh gabungan beberapa penulis selain
dari BB Biogen seperti SNU-Korea Selatan, Balittri, BB Padi, dan
IPB.

Jumlah publikasi tahun 2017 tidak berbeda dengan tahun
sebelumnya, yaitu sebanyak 23 publikasi. Sebanyak 5 publikasi
diterbitkan di jurnal internasional dan ditulis oleh gabungan
penulis dari BB Biogen dengan institusi lainnya, seperti SNU-
Korea Selatan, Universitas Sam Ratulangi, University of Tokyo, dan
Badan Tenaga Nuklir Nasional. Sebanyak 18 publikasi lainnya
diterbitkan di jurnal nasional, prosiding seminar nasional, dan
publikasi semi ilmiah, 12 di antaranya berkaitan dengan bidang
molekuler dan 11 publikasi lainnya tidak membahas bidang
molekuler. Di antara publikasi nasional tersebut terdapat juga
gabungan penulis dari BB Biogen dan institusi lain seperti Balai
Penelitian Tanaman Sereal. Sebagian besar informasi komoditas
yang disajikan dalam publikasi tahun 2017 ini adalah padi.
Komoditas lainnya yang terdapat dalam publikasi-publikasi
tersebut adalah kacang hijau, kedelai, aren, jagung, jarak pagar,
cabai, dan bawang merah. Selain tanaman, publikasi tahun 2017
juga menyajikan informasi mengenai bidang lainnya seperti
mikrobiologi, peternakan, dan protein.

Publikasi tahun 2018 tidak sebanyak publikasi pada tahun
sebelumnya. Pada tahun 2018, tulisan yang diterbitkan sebanyak
13 publikasi. Sebanyak 3 tulisan dimuat dalam publikasi
internasional dengan penulis yang merupakan gabungan dari
penulis BB Biogen dengan institusi lainnya seperti Balai
Penelitian Tanaman Pemanis dan Serat, Universitas Bina
Nusantara, SNU-Korea Selatan, dan International Crops Research
Institute for the Semi-Arid Tropics. Publikasi nasional pada tahun
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2018 berjumlah 18 tulisan yang dimuat dalam jurnal nasional dan
publikasi semi ilmiah. Dari total 13 publikasi, sebanyak 9
publikasi berkaitan dengan bidang molekuler, 3 publikasi berupa
artikel semi ilmiah bukan molekuler, dan 1 publikasi mengenai
bioinformatik. Sama dengan tahun-tahun sebelumnya, sebagian
besar informasi komoditas yang paling banyak disajikan dalam
publikasi tahun 2018 adalah padi. Komoditas lainnya yang juga
terdapat dalam publikasi-publikasi tersebut adalah jarak pagar,
kedelai, serta sumber daya genetik tanaman pangan dan per-
tanian secara umum.

Tahun 2019 sementara terdapat publikasi sebanyak 7
publikasi, 3 publikasi di antaranya merupakan publikasi
internasional, 4 publikasi lainnya merupakan publikasi nasional.
Penulis publikasi internasional ini merupakan gabungan penulis
dari BB Biogen dan institusi lain, yaitu Universitas Brawijaya,
SNU-Korea Selatan, Gyeongsang National University, Cl Food R&D,
Kasetsart University, Dankook University, dan International Crops
Research Institute for the Semi-Arid Tropics. Sebanyak 4 publikasi
merupakan publikasi nasional dan terdapat 2 publikasi yang
ditulis oleh gabungan penulis BB Biogen dan institusi lain, seperti
Institut Teknologi Sepuluh Nopember dan BB Padi. Semua
publikasi tahun 2019 berkaitan dengan bidang molekuler.
Sebagian besar informasi komoditas yang disajikan dalam
publikasi tahun 2019 yaitu padi dan jarak pagar. Komoditas
lainnya dalam publikasi-publikasi tersebut yaitu kedelai, cabai,
dan tanaman pertanian secara umum.

Sebagai kesimpulan, total publikasi yang dicatat dari tahun
2015-2019 yaitu sebanyak 77 publikasi yang terdiri atas 19
publikasi internasional dan 58 publikasi nasional. Publikasi
internasional termuat dalam jurnal internasional dan prosiding
seminar internasional sedangkan publikasi nasional termuat
dalam jurnal nasional, prosiding seminar nasional, dan publikasi
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semi ilmiah. Publikasi yang dihasilkan dari tahun 2015-2019
sebagian besar berkaitan dengan bidang analisis molekuler
dengan komoditas padi sebagai publikasi terbanyak. Selain
analisis molekuler dan bioinformatik, beberapa publikasi juga
menyajikan tinjauan terhadap suatu topik atau suatu komoditas
yang diterbitkan pada jurnal nasional atau publikasi semi ilmiah.
Secara umum, publikasi-publikasi tersebut ditulis oleh penulis
BB Biogen atau gabungan dengan institusi lain baik institusi di
Indonesia maupun institusi di luar Indonesia.

D. Statistik kunjungan

Data statistik kunjungan terhadap situs web Pusat Genom
Pertanian Indonesia (PGPI) yang ditampilkan pada Tabel 4
menunjukkan adanya peningkatan jumlah pengunjung sejak
situs web dibuka untuk umum pada tahun 2015 hingga pada
bulan November tahun 2019. Berdasarkan data tersebut, pada
tahun 2015 hanya ada 74 pengunjung, namun meningkat menjadi
123 pengunjung pada tahun 2016, 1.112 pengunjung tahun 107,
2.423 pengunjung pada tahun 2018, hingga akhirnya meningkat
sangat drastis menjadi 16.258 pengunjung pada tahun 2019.

Peningkatan jumlah pengunjung tersebut selaras dengan data
pada kolom bandwidth yang menunjukkan jumlah data yang di-
unduh oleh pengunjung. Terjadi peningkatan jumlah bandwidth
data yang diunduh oleh pengunjung sejak tahun 2015 hingga
2019. Pada tahun 2015, tercatat hanya 342,04 MB, namun pada
tahun 2016 meningkat menjadi 353,10 MB. Pada tahun 2017
sebanyak 4,57 GB data telah diunduh, dan sebanyak 7,11 GB data
telah diunduh pada tahun 2018. Peningkatan jumlah
pengunduhan data yang cukup signifikan terjadi pada tahun
2019 yaitu sejumlah 30,96 GB.
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Berikut adalah 10 negara yang tercatat terbanyak mengun-
jungi situs web PGPI. Selain Indonesia yang tercatat banyak
mengunjungi situs web PGPI sejak tahun 2015 hingga 2019, ter-
nyata beberapa negara seperti Cina dan Amerika Serikat tercatat
banyak berkunjung ke situs web PGPI sejak tahun 2015, bahkan
jumlah kunjungan dari negara tersebut tercatat melebihi
Indonesia dengan masing-masing 411.001 untuk pengunjung asal
Cina dan 371.892 pengunjung asal Amerika Serikat di tahun 2019
(Tabel 5).

Tabel 4. Statistik kunjungan tahun 2015 hingga tahun pertengahan 2019.

Year  Unique visitors ~ Number of visits ~ Pages Hits  Bandwidth
2015 74 148 4.351 14.023 342,04 MB
2016 123 187 5.069 13.028 353,10 MB
2017 1.112 1.605 13.279  28.486 4,57 GB
2018 2.423 3.588 41476 85768 7,11 GB
2019 16.258 38.533 833.823 915.455 30,96 GB

Tabel 5. Daftar negara yang tercatat terbanyak mengunjungi situs web
PGPI tahun 2015 sampai dengan tahun 2019.

Negara 2015 2016 2017 2018 2019
Cina 0 20 403 1.733 411.001
Amerika Serikat 50 22 5.190 29.742 371.892
Inggris 0 0 201 206 38.801
Indonesia 11.307 8.913 16.607 34.095 64.446
Swiss 0 0 992 615 1.203
Hongkong 0 104 54 11 93
Rusia 0 0 713 873 2.559
Perancis 0 0 191 340 3.479
Australia 0 22 727 216 679
Swedia 0 0 610 577 290
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BAB V. CONTOH PEMANFAATAN
DATA PGPI

terbiasa untuk memanfaatkan data genom kemungkinan

tidak melihat adanya manfaat yang dapat diperoleh dari
situs semacam PGPI dalam mendukung kegiatan yang selama ini
mereka lakukan. llustrasi-ilustrasi berikut berusaha meng-
gambarkan bagaimana para stakeholder dapat memaksimalkan
penggunaan PGPl untuk membantu mereka dalam mengerjakan
tugas-tugas mereka dalam melaksanakan penelitian dan
pemuliaan komoditas pertanian.

Beberapa peneliti ataupun pemulia yang selama ini belum

A. Pemanfaatan data genom sebagai penciri calon varietas
unggul

Salah satu jenis data yang dapat diakses dalam PGPI adalah
data marka DNA, yaitu bagian genom yang memiliki variasi
tinggi dan dapat dimanfaatkan untuk berbagai macam keperlu-
an. Salah satu kegunaan marka DNA adalah untuk mengukur
tingkat keragaman genetik antar individu, yang secara tidak
langsung juga menggambarkan hubungan kekerabatan antara
individu-individu tersebut. Individu yang masih berkeluarga
dekat biasanya memiliki perbedaan genetik yang rendah, karena
masing-masing membawa DNA yang diwariskan dari tetua dan
nenek moyang yang sama. Semakin jauh hubungan keluarganya,
semakin banyak proporsi DNA yang diwarisi dari nenek moyang
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yang berbeda, sehingga secara keseluruhan terdapat lebih banyak
DNA yang berbeda dibandingkan dengan kerabat dekat.

Data mengenai hubungan kekerabatan suatu calon varietas,
beserta data sifat-sifat unggul yang dimilikinya, sangat
membantu dalam proses pelepasan suatu varietas karena dapat
mengukuhkan keunikan calon varietas yang diajukan. Data
marka yang digunakan untuk analisis kekerabatan juga dapat
digunakan sebagai penciri suatu varietas, dengan menyaring alel-
alel marka yang hanya dapat ditemukan di varietas tersebut
namun tidak ada di varietas lain.

Saat ini PGPl menyediakan 140 pasang primer marka SSR
untuk tanaman aren yang dapat diakses dan digunakan secara
bebas oleh publik. Sebagian dari marka-marka tersebut, sebanyak
14 pasang marka SSR, telah dimanfaatkan oleh peneliti BB Biogen
untuk menyelidiki keragaman genetik populasi aren Smulen ST-1
dari daerah Rejang Lebong di Provinsi Bengkulu, dan mem-
bandingkannya dengan populasi aren Dalam dari Tomohon (TM)
dan aren Genjah dari Kutai Timur (KT). Berdasarkan pola pita
DNA yang dihasilkan dari masing-masing aksesi yang dipelajari,
kemiripan dan perbedaan pola DNA antar aksesi (gambar 10)
dapat dihitung dan dapat divisualisasikan dalam bentuk diagram
pohon (dendrogram), di mana setiap individu yang paling mirip
akan ditempatkan pada ranting yang berdekatan dalam satu
cabang dan individu yang pola DNA-nya sangat berbeda akan
ditempatkan dalam cabang yang berjauhan. Analisis tersebut di-
lakukan menggunakan perangkat lunak NTSYS, dan hasilnya
dapat dilihat pada Gambar 39.

Dari pola yang ada dalam dendogram di Gambar 39, dapat
disimpulkan bahwa secara genetik aren Bengkulu memiliki
keunikan tersendiri yang jauh berbeda dari aren yang berasal
dari Tomohon (Sulawesi Utara) dan Kutai Timur (Kalimantan
Timur). Aren Bengkulu secara genetik membentuk gerombol
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Gambar 39. Pola pita DNA marka SSR dan dendrogram individu aren
Bengkulu, aren Genjah Kutim (KT), dan aren Dalam Toumuung
(TM) berdasarkan marka SSR (Lestari et al. 2018).

tersendiri dalam cabang yang terpisah dari jenis aren lainnya,
sehingga sangat kecil kemungkinannya bahwa aren tersebut
adalah aren TM atau aren KT yang diintroduksikan ke daerah
Bengkulu. Dengan demikian, data DNA dari analisis marka SSR
membuktikan bahwa aren Bengkulu adalah aren lokal yang
bukan berasal dari daerah lain, terutama Kalimantan dan
Sulawesi. Selain sifat-sifat morfologinya yang unik, aren
Bengkulu juga secara genetik memiliki keunikan dan berbeda
dari aren yang dapat ditemukan di pulau lain seperti Kalimantan
dan Sulawesi. Faktor-faktor tersebut berperan penting dalam
proses disetujuinya aren Bengkulu Smulen-ST1 yang dilepas
sebagai varietas unggul aren (Lestari et al. 2017; 2018). Selain itu
marka SSR tersebut juga telah dimanfaatkan dalam analisis
keragaman genetik populasi aren yang berasal dari Kabupaten
Cianjur dan Provinsi Banten. Marka SSR yang digunakan terbukti
informatif dan dapat mengelompokkan sampel populasi aren
berdasarkan wilayah asalnya (Terryana et al. 2020).
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B. Pemetaan gen pembawa sifat unggul tanaman mengguna-
kan marka SNP

Selain marka SSR, situs web PGPl juga menyediakan data
marka SNP. Untuk komoditas padi, tersedia data 1536 marka
SNP dan jenis alel-alelnya pada puluhan padi lokal dari jenis
Indica, Tropical Japonica, maupun Japonica. Marka-marka tersebut
didesain berdasarkan data sekuen beberapa plasma nutfah padi,
dan dipilih untuk mewakili seluruh segmen genom padi secara
merata, di samping juga untuk mengamati variasi DNA pada
gen-gen dan QTL yang telah diketahui berperan dalam pem-
bentukan sifat unggul pada tanaman padi (Gambar 40).
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Gambar 40. Distribusi 1536 SNP yang ditampilkan dalam PGPI pada 12
kromosom padi, dibandingkan dengan SNP yang didesain tim
peneliti lain. Baris pertama adalah 1536 SNP PGPI (Utami et al.
2013), baris kedua adalah SNP 44K dari Tung et al. (2010), baris
ketiga adalah 384-plex SNP dari Feltus et al. (2004), dan baris
keempat adalah 384-plex SNP dari Thomson et al. (2011). Angka
dalam kotak kuning adalah segmen genom berisikan gen dan
QTL untuk karakter daya hasil dan pembungaan, yang diisi
lebih banyak SNP dari daerah lain dalam genom padi.
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Marka-marka SNP tersebut telah dikemas dalam bentuk chip,
sehingga keseluruhan 1536 marka SNP di dalamnya dapat
diassay dalam waktu 3 hari saja. Chip marka SNP ini telah
dimanfaatkan di BB Biogen untuk memeriksa 467 aksesi padi
yang merupakan sebagian dari koleksi Bank Gen di BB Biogen.
Dari hasil analisis 1536 marka SNP tersebut, diperoleh profil sidik
jari DNA masing-masing aksesi dan pola kekerabatan antar
aksesi. Data-data tersebut sangat bermanfaat dalam pengelolaan
koleksi Bank Gen tanaman padi, antara lain untuk
menghilangkan duplikasi, membentuk koleksi inti, dan
perlindungan dari biopiracy dengan mendata komposisi genetik
unik tiap aksesi dalam koleksi Bank Gen.

Selain untuk analisis komposisi genetik, data dari 1536 marka
SNP di atas juga diselidiki keterpautannya dengan beberapa sifat
unggul tanaman padi, yang salah satunya adalah karakter
kegenjahan. Dengan melakukan analisis asosiasi lintas genom
secara statistik menggunakan perangkat lunak seperti TASSEL,
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Gambar 41. Analisis lintas genom menemukan gen-gen yang secara
signifikan terpaut dengan karakter pembungaan dalam
populasi padi koleksi BB Biogen.
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marka-marka SNP yang memiliki keterkaitan kuat dengan
karakter kegenjahan dapat diidentifikasi. Gambar 41 menggam-
barkan hasil dari analisis asosiasi, di mana titik-titik yang
memiliki nilai y tertinggi mewakili marka SNP yang memiliki
peluang yang tertinggi untuk menyebabkan perbedaan sifat
kegenjahan padi-padi yang dianalisis dari koleksi Bank Gen BB
Biogen. Marka-marka tersebut perlu diteliti lebih lanjut besaran
dampaknya, dan jika efeknya besar selanjutnya dapat digunakan
dalam program pemuliaan untuk menyeleksi sifat kegenjahan
pada tanaman padi.
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DAFTAR ISTILAH

Alel: sepasang gen yang terletak pada lokus bersesuaian dalam
kromosom yang homolog.

Basis data (database): kumpulan data yang terorganisir dan di-
simpan secara sistematis di dalam komputer. Basis data dapat
diakses secara elektronik dari suatu sistem komputer.

Business Process Model and Notation (BPMN): standar yang diguna-
kan dalam pemodelan proses bisnis yang menyediakan notasi
grafis untuk menentukan proses bisnis dalam sebuah diagram
berdasarkan teknik flowchart sangat mirip dengan diagram
aktivitas dari Unified Modeling Language (UML). BPMN
bertujuan untuk mendukung manajemen proses bisnis dengan
menyediakan notasi yang intuitif untuk pengguna bisnis,
namun dapat mewakili proses yang kompleks.

Content management system (CMS): sebuah perangkat lunak yang
digunakan untuk memanipulasi maupun menambahkan
konten dari sebuah situs web.

Contig: sekumpulan segmen DNA yang tumpang tindih yang
bersama-sama mewakili wilayah konsensus DNA.

Deoxyribonucleic acid (DNA): polimer asam nukleat yang ter-
susun secara sistematis dan merupakan pembawa informasi
genetik yang dapat diturunkan kepada keturunannya.

FASTA: merujuk pada format teks untuk mewakili urutan
nukleotida atau asam amino (protein) urutan, di mana
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nukleotida atau asam amino yang diwakili menggunakan
kode huruf tunggal.

Gen: unit terkecil yang tersusun atas DNA yang terpintal dengan
protein histon dan terdapat di dalam lokus kromosom. Gen
mengandung informasi tertentu terkait sifat yang tampak
pada individu.

Genom: keseluruhan informasi genetik dalam asam nukleat yang
dimiliki suatu sel atau organisme.

Genotyping: proses identifikasi perbedaan dalam susunan genetik
individu dengan pemeriksaan urutan DNA individu dan
membandingkannya dengan urutan individu lain atau
referensi.

Genome Wide Association Study (GWAS): merujuk pada identifi-
kasi variasi genetik dalam jumlah banyak yang terdapat pada
variasi individu yang berbeda QTL. GWAS terfokus pada
analisis asosiasi antara keragaman nukleotida tunggal (SNP)
dengan karakter fenotipe yang penting.

Hypertext Preprocessor (PHP): bahasa pemrograman script server-
side yang didesain untuk mengembangkan sebuah situs web.

Insertion or deletion (InDel): istilah biologi molekuler untuk
penyisipan (insertion) atau penghapusan (deletion) basa DNA
dalam genom suatu organisme.

Java: bahasa pemrograman tingkat yang berorientasi pada object
dan tersusun dari class. Class terdiri dari metode yang
melakukan pekerjaan dan mengembalikan informasi setelah
melakukan tugasnya.

JavaScript Object Notation (JSON): sebuah format data yang
digunakan untuk pertukaran dan penyimpanan data. JSON
merupakan bagian (subset) dari Javascript. JSON bisa dibaca
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dengan berbagai macam bahasa pemrograman seperti C, C++,
C#, Java, Javascript Perl, dan Python,

Kromosom: sebuah struktur yang berbentuk menyerupai pita
pada DNA dan protein histon dalam inti sel yang membawa
gen dan mentransfer informasi genetik pada organisme
eukariotik.

Marka molekuler: merujuk pada metode dalam biologi molekuler
yang dapat menunjukkan keberadaan urutan DNA pada
suatu genom tertentu.

MySQL: sebuah sistem manajemen basis data yang menggunakan
perintah dasar Structured Query Language (SQL).

Next Generation Sequencing (NGS): merujuk pada proses
sekuensing dengan presisi tinggi modern, dan menggambar-
kan teknologi sekuensing modern yang berbeda guna
merevolusi studi dalam bidang genomik.

Penjelajah genom (genome browser): merujuk pada fitur dalam
situs web yang bersifat interaktif dan menawarkan akses data
urutan genom dari berbagai organisme yang menjadi model
utama.

Polymerase Chain Reaction (PCR): merujuk pada metode sintesis
enzimatik untuk mengamplifikasi nukleotida secara in vitro.
Metode PCR dapat meningkatkan jumlah urutan DNA hingga
ribuan atau jutaan kali dari jumlah semula.

Primer: merujuk pada sekuens DNA pendek yang dirancang
secara khusus untuk sekuens DNA target.

Proses bisnis: merujuk pada suatu kumpulan aktivitas terstruktur
yang saling terkait dalam penyelesaian suatu masalah tertentu
atau yang menghasilkan produk atau layanan untuk meraih
tujuan tertentu. Proses bisnis dapat dipecah menjadi beberapa
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sub proses yang memiliki atribut sendiri dan berkontribusi
untuk mencapai tujuan tertentu.

Real time PCR: merujuk pada metode PCR dalam biologi
molekuler yang tidak hanya dapat mendeteksi keberadaan
suatu gen tertentu namun juga mengetahui kuantitas gen
target pada sampel hingga membandingkan ekspresi gen
didalamnya.

RNA: suatu makromolekul polinukleotida yang menyerupai
rantai tunggal atau ganda yang tidak berpilin. RNA banyak
terdapat dalam ribosom atau sitoplasma namun keberadaan-
nya tidak tetap karena mudah terdegradasi.

Scaffold: bagian dari urutan genom yang direkonstruksi dari end-
sequenced whole-genome shotgun clones.

Sekuens forward: merujuk pada arah sintesis maju pada primer.
Sekuens reverse: merujuk pada arah sintesis terbalik pada primer.

Sekuensing genom: merujuk pada aktivitas penentuan urutan
nukleotida DNA dalam genom suatu organisme yang meng-
hasilkan urutan huruf yang menyatakan basa nukleotida
dalam suatu DNA tertentu

SNP chip: sebuah lempengan kecil yang didalamnya tersusun
ratusan ribu probe berisi SNP oligonukleotida berdensitas
tinggi yang memungkinkan identifikasi SNP dalam jumlah
banyak pada waktu yang bersamaan.

Simple Sequence Repeat (SSR): merujuk pada istilah untuk suatu
urutan basa DNA yang terdiri atas dua hingga tujuh basa atau
motif yang berulang.

Single Nucleotide Amplified Polymorphism (SNAP): marka yang
didesain berdasarkan variasi perubahan basa tunggal pada
situs tertentu dari urutan basa DNA dalam genom organisme.
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Single Nucleotide Polymorphism (SNP): merujuk pada suatu
perbedaan susunan basa nukleotida tunggal pada genom yang
menyebabkan munculnya variasi genetik.

Situs web: kumpulan halaman pada suatu domain dalam sistem
internet yang dikembangkan untuk tujuan tertentu serta dapat
diakses secara luas oleh publik menggunakan sebuah URL.

TXT: merujuk pada berkas naskah atau file dengan ekstensi .txt
pada nama file.

Unified Modeling Language (UML): bahasa untuk menspesifikasi,
memvisualisasi, mengembangkan dan mendokumentasikan
artifacts atau bagian dari informasi yang digunakan untuk
dihasilkan oleh proses pembuatan perangkat lunak.

WordPress: sebuah aplikasi yang bersifat terbuka untuk publik
(open source) yang biasanya digunakan sebagai media
pengembangan situs web.
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SITUS WEB PUSAT GENOM
PERTANIAN INDONESIA:

Media Akses Informasi
Genomik Pertanian Indonesia

itus web PGPI merupakan sistem informasi genomik

komoditas pertanian yang pertama di Indonesia yang

umum dapat diakses publik. Saat ini sebanyak 11
komoditas pertanian yang dapat dimanfaatkan pengguna yang
baik untuk riset maupun pemuliaan. Situs web PGPI yang mulai
online pada Oktober 2015 telah mendapatkan hak cipta pada 2018
dari Kemenkumham yang berlaku selama 50 tahun. Ke depan
situs web PGPI tersebut akan terus dikembangkan sesuai dengan
tuntutan kebutuhan dalam rangka memfasilitasi akses data dan
informasi genomik pertanian, baik dalam lingkup domestik ¢

maupun global.
Kegiatan pembaharuan basis data dan pengembangan

sistem, kegiatan sosialisasi (public awareness) akan terus
dilanjutkan, yang bertujuan tidak hanya dalam rangka
mengenalkan situs web PGPI beserta konten basis datanya,
namun juga dalam rangka menjaring partner dan kontributor
untuk memperluas jaringan kerja PGPI. PGPI ini diharapkan
dapat menjadi prototipe knowledge exchange platform sumber daya
genetik pertanian ke depannya

IAARD

s PRESS

Sekretariat Badan Litbang Pertanian

Jin. Ragunan No. 29, Pasarminggu, Jakarta 12540

Telp. (021) 7806202, Fax. (021) 7800644

Website: www.litbang.pertanian.go.id

E-mail: iaardpress@litbang.pertanian.go.id 2

|SBN 978-602-344-301-7

AU

786023 " 443017




