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ABSTRAK 

Teknologi modern menemui kesulitan dalam melakukan DNA sequencing 

pada sekuens DNA yang panjang. Karena itu, sekuens DNA yang lebih panjang 

harus dipotong menjadi fragmen-fragmen lebih kecil. DNA sequence assembly 

adalah proses penggabungan sejumlah sekuens genome yang pendek untuk 

menciptakan urutan DNA yang lebih panjang. Tujuan dari studi ini adalah 

membandingkan kinerja dari beberapa algoritma population-based metaheuristic 

dalam menangani masalah DNA sequence assembly berdasarkan waktu komputasi, 

jumlah contigs, dan nilai overlap. Algoritma yang digunakan dalam studi ini 

meliputi Honey Badger Algorithm (HBA), Lévy Flight Distribution (LFD), African 

Vultures Optimization Algorithm (AVOA) dan Particle Swarm Optimization 

(PSO). Secara keseluruhan, AVOA memiliki hasil yang terbaik di mana AVOA 

dapat menghasilkan total overlap yang paling banyak, di mana overlap terbanyak 

adalah 49952 di dataset dengan length 750 dan coverage 25. AVOA juga memiliki 

efisiensi yang terbaik karena memiliki waktu komputasi yang lebih cepat dibanding 

algoritma lain di semua dataset yang digunakan. Selain AVOA, PSO juga 

menghasilkan total overlap dan waktu komputasi yang tidak jauh dari AVOA. 

Namun jika berdasarkan jumlah contig, HBA mampu menghasilkan jumlah contig 

yang paling sedikit terutama pada dataset dengan length 750 dan coverage 15 

dengan jumlah 6 contig. 

Kata kunci: bahasa pemrograman R, DNA sequence assembly, optimasi, 

population-based metaheuristic, string matching  
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ABSTRACT 

Modern technology encounters difficulties in performing DNA sequencing on long 

DNA sequences. Therefore, longer DNA sequences must be cut into smaller 

fragments. DNA sequence assembly is the process of combining a number of short 

genome sequences to create a longer DNA sequence. The purpose of this study is to 

compare the performance of several population-based metaheuristic algorithms in 

handling the DNA sequence assembly problem based on computation time, number 

of contigs, and overlap value. The algorithms used in this study include Honey 

Badger Algorithm (HBA), Lévy Flight Distribution (LFD), African Vultures 

Optimization Algorithm (AVOA) and Particle Swarm Optimization (PSO). Overall, 

AVOA has the best results where it can produce the most total overlap, where the 

most overlap is 49952 in the dataset with length 750 and coverage 25. AVOA also 

has the best efficiency because it has a faster computation time than other 

algorithms in all datasets used. Besides AVOA, PSO also produces total overlap 

and computation time that is not far from AVOA. However, if based on the number 

of contigs, HBA is able to produce the least number of contigs, especially on 

datasets with length 750 and coverage 15 with a total of 6 contigs. 

Keywords: DNA sequence assembly, optimization, population-based metaheuristic, 

R programming language, string matching  
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