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ABSTRACT

Plant breeding using conventional approaches is high cost and time consuming.
Researchers start elaborating the oportunity of plant breeding based on genome
analysis in order to obtain an efficient process. This approach uses Single Nucleotide
Polymorphism (SNP) marker and their association with fenotipes. The SNP identification
process actually can be conducted using application software such as SAMtools and
VCFutils. However, the output of the software, such a VCF file, is not easy to be
undertood and managed by breeding researchers. This research aims to integrate
software pipeline yield by previous research and database for storing SNP candidates
and their supporting information such as flanking area-obtained from DNA sequence
aligment and SNP's ID-which is automatically integrated to Soybean SNP reference from
NCBI Moreover, the system also provides a web based searching feature tor helping
researchers retrieving relevant SNP candidate information.
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ABSTRAK

Upaya penemuan varietas unggul dengan cara pemuliaan tanaman secara konvensional
membutuhkan waktu yang lama dan biaya yang besar. Kendala tersebut mulai dapat
diatasi dengan memanfaatkan informasi yang diperoleh dari analisis genom, yaitu
berupa rnark ah Single Nucleotide Polymorphism (SNP) beserta asosiasi dengan
fenotipenya Selama ini, identifikasi SNP dapat dilakukan menggunakan aplikasi
SAMtools dan VCFutils. Keluaran dari aplikasi tersebut adalah informasi SNP yang
disimpan dalam fail berformat Variant Call Format (VCF). Fail dengan format tersebut
suht dimengerti dan diolah oleh peneliti pemuliaan. Penelilian ini bertujuan
menqinteqr asrkan perangkat lunak pipeline yang dihasilkan oleh penelitian sebelumnya
dan baSIS data yang menyimpan informasi berupa SNP dan informasi pendukung
tainnya yong terkait dengan identifikasi SNP. antara lain flanking area yang cioeroteh
dari DNA seciuence alignment dan 10 kandidat SNP yang terintegrasi dengar. data
rcferensi SNP kedclai dari NCBI. Selam itu. sstern ini Juga dilenqkapi fitur pencarian
yang berbasis web unluk rnemudahkan periehti pemuliaan menemukembalikan
mtormasi kandrdat SNP yang relcvan.

Ka!akun(l baSIS data, p.pctme, SNP, oernuuaan tanarnan. kedelai

PENDAHULUAN

Kecicl,:1 merupakan salah satu surnbcr protein nabat yang secara tanq sunq
d,lDat c'i]ull(lk.lfl untuk pemenuhan kcbutuhan gill manusia maupun sebaqai bahan
fJCnCllliisd [lroci~;k /)crkuallta<; tinggi I': DI tndor es.a kebutuhan Iariaman kedelai
1ll"11r:Zli'l' :~-',~) Jl;'l Ion per tahun rl.11l ccnderunq men931aml perunqkai an seuap
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tahunnya (Atman 2009: Purna et al. 2009). Peningkatan jumlah lersebut harus diikuti
dengan penemuan varietas unggul agar kualitas kedelai bisa meningkat. Usaha
pemuliaan tanarnan kedelai merupakan salah satu cara untuk membantu menghasilkan
varietas baru kedelai yang unggul.

Upaya penemuan varietas unggul dengan cara pernuliaan tanaman secara
konvensional membutuhkan waktu yang lama dan biaya yang besar. Kendala tersebut
mulai dapat diatasi dengan memanfaalkc:n informasi yanq c1iperoleh dan analisis genom
pada lanaman kcdelai tersebut. yaitu berupa markah Single Nucleotide Polymorphism
beserta asosiasi dengan fenotipenya. Single Nucleotide Polymorphism atau SNP
(diucapkan "snips") didefinisikan sebagai variasi dalam urutan DNA yang lerjadi kelika
sebuah nukleotida tungyal A.. T. C. G dalam genom berbeda antar anggota spesies
(antar kromosom berpasangan dalam individu). Kelika SNP terjadi di dalam gen. mereka
menciplakan varian yang berbeda (ale!) pada gen lersebuL SNP adalah salah satu
penanda molekuler yang dapat digunakan untuk mempercepat usaha pemuliaan
tanaman. Selama ini. identifikasi SNP dapat dilakukan menggunakan aplikasi SAMlools
dan VCFutils [2J. Proses ini lerbagi alas beberapa tahapan. antar lain Sequence
alignment. Alignment post-process. Variant calling. Filtering SNP Candidates. dan
Making Sense of SNP Data [3J. Ke se'urunan tahap identifikasi SNP sangat penting unluk
membantu proses penyilangan menjadi lebih efektif dan efisien.

Pada penelitian sebelumnya telah diilasilkan sebuah sistem idenufikasi SNP
kedelai berbasis web yang diberi nama ISNIP [4 J. Keluaran dari sistem lersebul adalah
informasi SNP yang disimpan dalam fail bertormal Variant Call Format (VCF). Fail
dengan format lersebul sulit dimengerti dan diolah oleh peneliti pemuliaan. Oleh karena
itu. diper1ukan sebuah sistem yang mampu menyimpan informasi SNP kedelai dari fail
VCF tersebut. Hal ini akan memberikan kemudahan peneliti pemuliaan untuk mengolah
informasi SNP kedelai tersebuL Pada penelitian ini akan diintegrasikan perangkat lunak
pipeline yang dihasilkan oleh penelitian sebelumnya dan basis data yang menyimpan
informasi berupa SNP kedelai dan mformasi pendukung lainnya yang terkait dengan
identifikasi SNP kedelai. antara lain flanking area yang diperoleh dari DNA sequence
alignment dan 10 kandidat SNP yang terintegrasi dengan data referensi SNP kedelai dari
NCBI. Seiain itu. sistern ini juga dilengkapi fitur pencarian yang berbasis web untuk
memudahkan peneliti pemuliaan menemukembalikan informasi kandidat SNP yang
relevan.

METODE PENELITIAN

Data
Data yang digunakan pada penp.lilidn ini lerdiri dari tiga jenis. di antar anya :

1. Data dengan Iail berformat VCF yang dicapatxan der.gan cara rnenjalanxan sernua
proses inoeunc pada sister» penehtran sebelumnya. Untuk percobaan. pada
penehlian In! d!gunakan 4 varietas tanaman kedelai. di antaranya B3293 SM, Dalor st.
Groboqan. dan ~.1alabar Data Ini merupakan inlormasi SNP yang berfungsi sebaqai
kunci yang diperlukan untuk proses penvrrnpanan ke dalam basis data.

2 Data dengan fall berformat FAST A yang dicapatkan dan proses sequence alIgnment
pada sistern pcnclitian seboturnnya Data iru sebagai informasi pendukur.q. yaitu
berupa (lanklll9 arc;' untuk scuao S'\jP kedelat '/ang disimpan ke dalam baSI'S data

3 Oata SNP k·~delill yClng drarnb.l c1,Jr;baSIS data Situs -esrni NCBI tNeuonet Center fnl

BlOtl'?CIIIIOtO(}Y Inf()lIl'allon), V,lflC) teldlrl aras 20 kromosom dcnga:r kurang ieblr.



12.000.000 kernunculan SNP. Data ini sebagai inteqrasi untuk kandidat SNP yang
akan disirnpan ke dalam basis data.

Metode
Penelitian ini diruulai dengan melakukan analisis untuk menyelesaikan

permasalahan yang terjadi. Selain itu juga dilakukan analisis data dari fail berformat VCF
yang digunakan dengan berkonsultasi kepada pakar Biologi Molekuler mengenai bag ian-
bagian penting dalam SNP kedelai. termasuk informasi pendukung lainnya. Setelah
dilakukan analisis. rnaka didapatkan informasi untuk membangun basis data, terrnasuk

I atribut apa saja yang digunakan.
Basis data yang dibangun iru berfungsi untuk menyimpan informasi SNP kedelai

yang sudah oiproses dari pipeline pada penelitian seb slurnnya. Untuk memproses data
mlormasi SNP kedelai agar tersimpan di basis data, maka dilakukan integrasi pipeline
data SNP kedelai dan basis data, termasuk juga harus integrasi data SNP kedelai
dengan data SNP kedelai dari NCBt. Adapun penambahan flanking area diperloleh
dengan mengolah data hasil Multiple Sequence Alignment.

Selain itu, untuk membantu peneliti pemuliaan atau pengguna mengolah dan
menemukernbalikan data yang sudah tersimpan di basis data, maka dibangun fitur
pencarian berbasis web. Setelah sistem diimplementasikan, dilakukan pengujian dengan
metode Black Box. Tujuan pengujian ini adalah untuk mengidentifikasi adanya
kesalahan pada implementasi integrasi pipeline, yaitu dengan melakukan semua
kemungkinan percobaan beberapa data yang berbeda.

HASIL DAN PEMBAHASAN

Permasalahan pada penelitian ini adalah peneliti pemuliaan sulit untuk
memahami dan mengolah fail berformat VCF yang diperoleh dari proses pipeline pada
penelitian sebelumnya yang diberi nama "ISNIP" serta kurangnya informasi pendukung
untuk mernbantu idenhfikasi SNP lanaman kedelai. Untuk itu, per1uadanya solusi untuk
mengatasi masalah tersebut yaitu dengan mengintegrasikan pipeline dan basis data
yang menyimpan informasi berupa SNP kedelai dan informasi pendukung lainnya.
Proses tersebut akan diimplementasikan dalam antarmuka berbasis web untuk
memudahkan peneliti pemulaian melakukan proses tersebut.
Analisis Data

Langkah awal pada penelitian ini adalah menganalisis data yang digunakan.
Data yang digunakan terdiri dari tiga jenis fail berformat VCF yang dihasilkan pada

merupakan informasi utamaproses pipeline penelitian sebelumnya. rail tersebut
mengenai SNP. Format data bisa dilihat pada gambar 1.
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Gambar 1 Format Data SNP Fail berformat VCF
Dari Gambar 1 dapat drliha: bahwa fail tersebut bisa dikelompokkan menjadi dua

bagian. yaitu:
1. Header yang berisikan info dan format penjelasan mengenai isi data SNP. Pada

bagian tersebut diawali dengan tanda 'if untuk setiap barisnya. Pada penelitian ini.
sebagian besar bagian tersebct tidak diproses atau digunakan untuk proses
integrasi pipeline dan basis data. Hanya pada baris terakhir bagian tersebut
memberikan informasi field-field yang akan digunakan. yang berisikan antara lain:

/ chrom (kromosom), pos (posisi), id, ref (reterencei. alt (alternatif), qual (kualitas),
titter, info dan fcrmal.

2. Inlormasi SNP yang dihasilkan dari proses pipeline Bagian ini untuk setiap barisnya
memiliki pemisah yang dipisahkan oleh 'tab', artinya untuk setiap bagian yang
dipisahkan oleh 'tab' mengandung informasi di setiap field-nya. Sebagai contoh:

IO 1417490 C T 9.31
10: mengandung informasi field chromo
1417490: mengandung informasi field pos .
.: mengandung informasi field id, tanda "." artinya informasinya kosong.
C: mengandung informasi field ref.
T: mengadung inforrnasi field all.
9.31: mengandung informasi field qual.

Pada penelitian ini, bagian ini yang nantinya akan diseleksi untuk proses
disimpannya ke dalam basis data.

Data kedua yang digunakan adalah fail berformat FASTA (.fa atau .fq). Data
tersebut diperoleh dari proses sequence alignment pada penelitian sebelumnya. Format
data bisa dilihat pada Gambar 2.

>giI9626243IrefINC_001416.11 Enterobacteria phage lambda,
complete genome

GGGCGGCGACCTCGCGGGTT1'1'CG CTA1'TT f..TGAAAA TTTTCCGGTTT AAGGCGTTTCCGTTCT

TCTTCG

TCA TAA C1'T A ATG1'TTTTA1'TTA.ll, AA TA CC (,TeTG!:" Ai->.AG/lJ>.AGGAAACGA CAGGTGCTGAAAG

CGAGGC

TTT1'TGGCCTCTGTCGTTTCCTTTCTCTGT1'TT1'G1'CCGTGG.Ajl, TGAACAJ'..TGGAAGT(, AA (' A A

AAAGCA

GCTGGCTG.z..C.o.TTTTCGGTGCGAGTATCCGTACCf.:I'TC').GAACTGGCAGGAAC.A.GGG').ATGCCC

GjTCTG

~.G;"';CT

- ----------------------------------------------~
Gambar 2 Format Data Fail berformat FASTA

Data tersebut pada intinya mengandung mlorrnasi DNA tanarnan kedela: terse but
U21a 1111diqunakao untuk rnendapatkan fJ,;llklllg (jf0;J Flanklllg i-lied adatan mformasi



DNA yang berada di sekitar SNP. Manfaatnya adalah untuk memudahkan peneliti
pernuliaan rnenqanalisa SNP lebih tanjut Data ini nanlinya akan terintegrc;si pada posisi
SNF yang diperoleh pada data sebelumnya dan disimpan ke da.arn basis ciata sesuai
posisi. Ivienurut pakar. idealnya untuk rnernudahkan peneliti menganalisa adalah
mengambil 200-300 pasang basa.

Data ketiga yang digunakan merupakan data SNP kedelai dengan fail yang
diperoleh dari basis data NCB!. Fail ini berforrnat VCF. Format data bisa ditihat pada
Gambar 3.

~~Eil~Eormat=VCFv40

;;;:source=dbSNP

;;~~eference=GCF C00004515.1

liIiINFO=<ID=RV,Number=O,Type=Flag,Description="RS orientation is
reversed">

Gambar 3 Format Data SNP Kedelai dari NCBI
Data ini bentuk maupun formatnya memiliki kesamaan dengan data pertama

intormasi SNP yang diperoleh pada penelitian sebelumnya. Hanya field chromo pes can
10 yang digunakan untuk proses integrasi dengan data dari basis data SNP kedelai dari
NCBI ini. Apabila data hasil percobaan proses pipeline pada penelitian sebelumnya
memiliki chrom dan pas yang sama dengan chrom dan pos pada data ini, maka 10 pada
data hasil percobaan akan diisi oleh 10 data dari basis data SNP NCB!. Tujuannya unluk
bisa mengintegrasikan dan membandingkan antara data SNP dari percobaan pipeline
penelitian sebelumnya dan data pada basis data SNP kedelai dari NCB!.
Pembangunan Basis Data SNP

Setelah dilakukannya analisis terhadap data yang digunakan. Selanjutnya adalah
mcmbangun basis data terkait data tersebut. Perlu diperhatikan bahwa yang akan
disimpan dalam basis data adalah informasi SNP dan informasi. pendukung lainnya.
Untuk keperluan penyimpanan inforrnasi SNP ini dibutuhkan sebuah. yaitu tabel SNP.
Tabel-tabel lain bersifat sebagai pendukung. antara lain tabel Peneliti. Institusi. dan
Komoditi. Pada tulisan ini hanya difokuskan pad a tabel SNP. Atribut dan tipe data dalam
tabel SNP dapat dilihat pada tabel 1. Tabel SNP ini sudah termasuk informasi
pendukung lainnya. yaitu 10. flank_left dan Oank_right. Tabel ini yang menyimpan
informasi SNP yanQ dtperolen melaui proses pipeline pada pp.np.liti;1nsp.hp.:llmnYrl

lahcl I Rincra-i tubcl SNP

Deskripsi

ref

tiao yang bensi krornosom

(fc/ri yang DenSI paSISI SNP

fleid yang be'lsl 10 SNP

(,eiei yang bcns rdcrence

fleid yang bcnsi allernatlvc

~
Ie:

all

qual heiei ;''1nr; D0nSI ~ui1llt<'lS

(fclri ya 0 lJefl~1follpr SNPfoilr-r
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GO
flank left

flank_right

field yang bensi qeooupe SNP

field yang bensi Lis! of Phred-scaled genotype likelihoods

field yang berisi kuantasgenotlpe

field yang berisi r7ankingarea sebelumnya posisi SNP

field yang berisi flanking area setelah posisi SNP

Integrasi Pipeline dun Basis Data
Untuk mengintegrasikan pipeline dan basis data, maka dipedukan alur keria

proses terse!.1'ut.Alur kerja proses integrasi antar data bisa dilihat pada gambar 4.
Data dari tail VCF diolah untuk setiap barisnya dengan mengahaikan baris yang

diawali simbol '#'. Dalanr. pengolah data tersebut. yang diperhatikan antara lain:
dipisahkan oleh "tab" untuk setiap fie/d-nya, dan memperhatikan kualitas serta
nukleotida tunggal. Kemudian sistem mengambil posisi untuk setiap field-nya dan
digunakan untuk mendapatkan flanking area yang diperoleh dari data pada fail FAST A.
Selain itu juga mengambil chrom dan pos untuk setiap field-nya dan digunakan untuk
mendapatkan ID yang sama dengan data yang berupa fail VCF dari NCBt. yang berupa
data dari basis data SN? kedelai NCBt. Hingga akhirnya data yang juga saling
terintegrasikan akan disimpan ko dalarn bJ::;i::;data.

D~u I

1diolah
If,1<

fAS TAl

Flanking are~ ]0 D~I .• )

PosisiSNP

Sistem

Proses

Chrom, pas.
-4-----

ID

Gambar 4 AIL!r Kerja Sistcrn
Alur ter sebut diirnplernenta sikan dalam sebuah sistern berbass web dengan

bahasa pemrograman PHP. Sistern Ini merruhk: dua Irtur. yartu pemrosesan data dan
pencarian Untuk rnelakukan pemrosesan data yang harus dilakuk an penetiu pernuhaan
adarah memilih fail VCF yang akan drorah dan memasukkan batas minimal kuahtas yang
akan disimpan dalam basis data SNP kedelai Setetah ddakukan proses tersebut maka
data yang sesua: kntena tersebut akan lersrrnpan kc datam basis data dan sebaqai
menqalarru perubahan ID karena telah ter.nteqrasi dcngan data basis data SNP ked"!lal
dan NCBI Salah satu contoh data baqian yang oerubah sebeturn can sesudah diprose s
dapat drhhat oaca gambar 5.

. '- 1



! id = rs124907313

I f lank area =

I
, .:l_::_~CC~CCGCN,--:CT'TTT.:.~·GT;'.(::;-:- ;.-:-::-:...
_~r.._':'_l:._~.CCCCCGGGG3:' (rr-:-.:-_':'_:·_:';"'!, :C:CC',-o
GGGG: :lTTT.-1_=-_.l..2._':'. ':C c·: =~,:;S ::;':TTT':--

1

·:"J;'_~_::'·CCCCCGGGGG-:Tf"'":"T ..:...:-.:.._:._~cc("C'c
GGGGG i,TTTl\CCT P C·::;T.~::_;:';:'_::_·C_:::'_:';:'.CCC

, CCGGC(;':;~TTTTr1';'.:_':'_:".C':"'·\...·\...",--·"";_:"";.jGT":-:-
TT IV __y_u, CCCCCGGGGGTTTTT.:l_4_:""'; CCC
CCGGGGGTTTTT.l'_::_:lA;CCCCCGGGGGTrT
TTACGT".CGT.r:'Af:VJ.Jl.A..~r,';'CCCCCGCNGGT
TTTT A.--\..l.AACCCCCGGGGGTTTTT ;'';:'';:'A~ C

Gambar 5 Contoh Hasil Pcmrosesan Data

Padaqarnbar 5 terlihat ada perubahan pada field ID dan penamhahan flank_area.
Hal tersebut terbukti telah terjadi integrasi antar data pada sistem yang telah dibangun.
Fasilitas Pencarian

Selain fitur pemrosesan data juga ada fitur yang membantu peneliti pemuliaan
mengolah data SNP kedelai tersebut. yaitu fitur pencarian. Fitur pencarian ini
menggunakan teknik kueri tradisional yang sudah tersedia dalam mysql. Data yang akan
dicari memiliki field yang banyak. sehingga fitur pencarian ini dibuat selain kueri tunggal
juga bisa advanced search dengan rnulti-kueri. dalarn arti pengguna bisa rnernasukkan
kueri pencarian lebrh dari satu sesuai field yang dunqinkan. Antarrnuka fitur pencarian
SNP bisa dilihat pada gambar 6.

-'I' . '

"J! = :

Garr,bar b Antarmuka Advanced Search

Hasil pencarian yang drperoleh adalah data SNP yang revelan dengan kuen yang
cirnasukkan. Data yang c.tamprlkan dalarn hasil pencanan beruoa data singkat SNP.
brsa dihhat se cara ke seluruhan rnaupun dilakukan penghapusan data
Pengujian Sis tern

Untuk r.1C!lge!;:::lU! pcrtorrna sistcrn. rnaka dll<:lkukan penqujiao pada sistern
ters ebut Hal iru d.takukan dengan rnenqup beberapa ciata 1 (varietas kedetar) yang
ber beda. untuk rnengetahul adanya kesalahan dan waktu eksekusi sampai proses
ter sirnpannya ke dalam baSIS data Setelah dllakukan penqupan. tldak ada teriadi
ke satanan dan dipcroleh hasi' waktu ekseku-« yang hQrhpda·beda Hal tersebut h.s a
dilil:at pada tQbCI 2
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Nama Varietas Kedelai Banyak Baris Waktu Eksekusi

B32935M

Daforst

1875

8027

3031

10391

2452 51 second

Grobogan

Malabar

3369.82 second

Over
--------------~,-------------------------------------------
Pada table 2 ter1ihat wcl.tu eksekusi yang lama dan ada yang mengalami over.

Hal tersebut terjadi karena data yang diolah sangat banyak termasuk data dari NCBI
yang diqunakan untuk integrasi.

Selain itu. juga dilakukan pengujian kueri untuk pencarian data informasi SNP
kedelai (Gambar 6).

'",

--_.__ .._- ----_ .._ .. '-' ..

Gambar 6 Hasil Pencarian Informasi SNP Kedelai
Pada gambar 6 ditunjukkan hasil pencarian dengan multi-kueri dan terbuku data

hasil pencarian relevan dengan yang dicari dan peneliti pemuliaan bisa melihat ttetsut
data maupun membandingkan dengan data NCB!.
Kontribusi Sistem yang Dibangun

Keuntungan dengan adanya sistem ini. anlara lain:
1. Peneliti pemuliaan dapat mengolah data SNP kedelai untuk pemullaan kedelai.
2. Dengan adanya fitur pencarian. maka penehf pemuliaan akan lebih mudah untuk

menemukembalikan informasi SNP kedelai yang relevan
3. Dengan adanya informasi pendukunq, maka informasi penetif pernuhaan tidak

fPrhrllrlS I1rlnyrl mpnair1'?ntifik<1si '3NP dan percobaan yang dilakukan. mel aink an
mampu membandingkan dengan data SNP kedelai dan NCBI yang terbukti balk
kuaiitas SNP-nya dan mampu melihat nukleotida di sekitar SNP (f/anklflg area)

KESIMPULAN

Peneuuan iru mCflghasilkan sebuah sistem berbasis web untuk melakukan
proses integras! oipetine dan basis data SNP SI::;tem yang dl~asilkan marnpu
mengekstrak mtorrnasi SNP kedelai dari fall \tCF dan menq.nteqrasikan dengan
informasi data pendukung ta.nnya balk yang berasal dari fail FAST A maupun fail VCF
yang berasal dan NCBI Sistcrn rru Juga mampu membantu peneuti pernuhaan unluk

mengolah dan menamukembahkan data 'nformasl SNP yanq relevan.

PUSTAKA

27(,
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