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BAB III 

METODE PENELITIAN 

 

Secara garis besar langkah-langkah yang dilakukan dalam penelitian ini 

adalah pengumpulan sampel data urutan nukleotida daerah Hipervariabel I (HVI) 

DNA mitokondria (mtDNA) yang berasal dari Negara Indonesia; perbandingan 

urutan nukleotida sampel dengan urutan nukleotida standar revised Cambridge 

Reference Sequence (rCRS), menggunakan program SeqMan
TM

 versi 4.00 

DNASTAR; serta perbandingan mutasi sampel dengan marker genetik yang telah 

dipublikasi di situs  Mitomap. 

 

3.1. Bagan Alir Penelitian 

Garis besar keseluruhan tahapan penelitian yang dilakukan ditunjukkan 

pada Gambar 3.1. 
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Gambar 3.1. Bagan Alir Penelitian profil genetik berbasis mtDNA 

 

3.2. Sampel Penelitian 

 Sampel yang digunakan pada penelitian ini berupa urutan nukleotida di 

daerah HVI. Sampel diperoleh dari situs National Center of Biotechnology 

Information (NCBI) dan penelitian tim mtDNA kimia UPI Bandung.  

 

3.3. Waktu dan Tempat Penelitian 

Penelitian ini dilaksanakan dari bulan Maret 2011- September 2011. 

Penelitian dilakukan di Jurusan Pendidikan Kimia UPI Bandung. 

 

3.4. Tahapan Penelitian 

3.4.1. Pengumpulan Sampel mtDNA  

Pengumpulan sampel dilakukan dengan cara penelusuran data urutan 

nukleotida yang dipublikasi di situs NCBI (http://ncbi.nih.gov), dan yang dipublikasi 

http://ncbi.nih.gov/
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oleh tim penelitian mtDNA Kimia UPI. Proses penelusuran urutan nukleotida 

sampel di situs NCBI dilakukan dengan menggunakan kata kunci mtDNA, homo 

sapiens dan nama pulau di Indonesia pada mesin pencari yang terdapat di situs 

tersebut, seperti yang ditunjukan pada Gambar 3.2. 

 

 
Gambar 3.2. Tampilan setelah Dimasukkan Kata Kunci pada Mesin Pencari NCBI. 

 Kata kunci yang digunakan adalah mtDNA, Homo Sapiens, dan  java (salah satu 

kepulauan yang ada di Indonesia) dengan jenis data nucleotide. 

(http://ncbi.nih.gov). 

 

Dengan dimasukkannya kata kunci pada mesin pencari, sistem akan 

memuat informasi singkat mengenai daftar sampel yang relevan. Informasi 

tersebut berupa jumlah nukleotida (panjang basa), nomor akses pada NCBI. 

Informasi dari sampel yang lebih lengkap akan muncul pada saat link GenBank 

(ditunjukkan dengan marker merah pada Gambar 3.2) dibuka. Informasi yang 

ditampilkan memuat nomor akses, organisme yang diteliti, lokasi tempat sampel 

diperoleh, judul artikel, nama peneliti, nama jurnal tempat artikel dipublikasikan, 

http://ncbi.nih.gov/
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panjang nukleotida beserta urutan dan posisinya dalam mtDNA. Tampilan 

mengenai informasi lengkap sampel ditunjukkan pada Gambar 3.3.  

 

 

 

Gambar 3.3. Informasi lengkap Sampel. tampilan yang muncul pada saat link GenBank  dibuka 

 

Data yang muncul dari mesin pencari selanjutnya dipilih untuk 

mendapatkan data yang sesuai, berupa urutan nukleotida daerah mtDNA dari 

populasi yang diinginkan. Urutan nukleotida diunduh dengan cara membuka link 

FASTA (ditunjukkan dengan marker hijau pada Gambar 3.3). Hasil yang 

diperoleh berupa urutan nukleotida dari satu kode akses (Gambar 3.4).   
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Gambar 3.4. Contoh Data Urutan Nukleotida dari Sampel HQ286964. 

 

Data urutan nukleotida kemudian disalin ke dalam program EditSeq, 

selanjutnya dilakukan proses pemotongan urutan nukleotida sehingga diperoleh 

urutan HVI mtDNA. Urutan mtDNA kemudian disimpan dalam ekstensi .seq 

untuk digunakan pada tahap analisis lebih lanjut. Hal yang serupa dilakukan pada 

sampel yang diperoleh dari hasil penelitian tim mtDNA kimia UPI. 

 

3.4.2. Perbandingan data Urutan Nukleotida dengan rCRS 

Tahapan penelitian selanjutnya adalah membandingkan urutan HVI 

mtDNA yang telah disimpan dalam ekstensi .seq dengan rCRS. Proses analisis 

dilakukan dengan cara line alignment menggunakan program SeqMan
TM

 versi 

4.00 DNASTAR. Program secara otomatis menandai basa yang berbeda dengan 

basa standar rCRS dengan warna merah.  
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3.4.3. Perbandingan Mutasi Sampel dengan Marker Genetik yang telah 

dipublikasi 

 Jenis-posisi mutasi sampel yang diperoleh dari proses alignment 

selanjutnya dibandingkan dengan marker genetik yang telah dipublikasi pada situs 

Mitomap (mitomap.org). Apabila mutasi pada sampel merupakan mutasi yang 

baru, maka mutasi tersebut dapat diduga sebagai kandidat marker genetik untuk 

daerah Indonesia. Di sisi lain, jika jenis-posisi mutasi sudah terdaftar pada 

mitomap, maka dilakukan penelusuran lebih lanjut untuk mengetahui 

keberadaannya pada populasi atau penyakit tertentu. 


