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ABSTRACT 
Sago genome sequencing analysis is still very limited. This study is a preliminary study of 
sago sequence analysis obtained from NGS technology to understand and identify new 
genetic sequences that have homology to genes in the NCBI database. Sequences were 
analyzed using Blast2Go to determine the genetic function annotation, putative gene 
identification was performed on the Arabidopsis database using the BLASTx program with a 
10

-3
 e-value limit on The Arabidopsis Information Resource (TAIR) 

(http://www.arabidopsis.org/index.jsp). Gene interactions were analyzed using DAVID and 
GeneMania programs. Based on sequence analysis with Blast2Go, 33 sequences with 
Blastx hit consisting of: 29 sequences had a high homology. The sago sequences with a 
similarity of ≥ 90% are glutamate decarboxylase and HT1-like serine threonine kinase with 
hit number 10. The distribution of interactions between genes from GeneMania analysis is 
known to be mostly interconnected in the 65.13% protein domain, predicted 19.83%, genes 
with 14.47% shared expression and the remaining 0.57% had localization together. 
 
Keywords: bioinformatics, gene annotation, gene ontology, genome sequence, Metroxylon 

sagu 

ABSTRAK 
Kajian analisis sekuen genom sagu hingga saat ini masih amat terbatas. Penelitian ini 
merupakan riset pendahuluan analisis sekuen sagu yang diperoleh dari teknologi NGS untuk 
mengetahui dan mengidentifikasi sekuen gen baru yang memiliki homologi dengan gen pada 
database NCBI. Sekuen dianalisis menggunakan perangkat Blast2Go untuk mengetahui 
anotasi fungsional gen, identifikasi gen putatif dilakukan terhadap database Arabidopsis 
menggunakan program BLASTx dengan batas e-value 10

-3
 pada The Arabidopsis 

Information Resource (TAIR). Interaksi gen dianalisis menggunakan program DAVID dan 
GeneMania. Berdasarkan analisis sekuen dengan Blast2Go, diperoleh 33 sekuen dengan 
Blastx hit yang terdiri atas: 29 sekuen memiliki homologi yang tinggi. Gen dengan rataan 
kemiripan ≥ 90% adalah glutamate decarboxylase dan serine threonine-kinase HT1-like 
dengan jumlah hit 10. Persebaran interaksi antar gen hasil analisis GeneMania diketahui 
sebagian besar saling terkait pada domain protein 65,13%, koneksi yang berhasil diprediksi 
19,83%, gen dengan ekspresi bersama 14,47% dan sisanya 0,57% memiliki peranan 
bersama. 
 
Kata Kunci: anotasi gen, bioinformatika, Metroxylon sagu, ontologi gen, sekuen genome  

Received: 18 April 2018   Accepted: 07 Juni 2018             Published: 29 Juni 2018 

mailto:devit.purwoko@bppt.go.id


J  Bioteknol  Biosains  Indones – Vol  5  No 1  Thn 2018 

99 

PENDAHULUAN 

 
Sagu (Metroxylon sagu Rottb.) 

merupakan salah satu tanaman Palmae 
penghasil pati yang mampu mengakumulasi 
pati pada batangnya 244 sampai 310 
kg/pohon (Ehara et al. 2016). Luas areal 
hutan sagu dunia lebih dari 50% berada di 
Indonesia dengan potensi 20-40 ton pati 
sagu/ha/tahun (Bintoro 2011). Dalam 100 
gram tepung sagu mengandung nutrisi 
sebagai berikut: kalori 285, air 77 g, protein 
0,2 g, kalsium 30 mg, karbohidrat 71 g, besi 
0,7 mg dan serat 0,3 g (Johnson 2010). 

Tanaman sagu memiliki potensi 
ekonomi, energi dan genetik yang tinggi 
untuk dikembangkan di Indonesia. Secara 
ekonomi tanaman sagu memberikan 
keuntungan yang cukup besar dari pati yang 
dihasilkan persatuan luas dan waktu. 
Yamamoto (2010) melaporkan bahwa 
produksi pati kering dari tanaman sagu rata-
rata mencapai 337 kg/pohon sedangkan 
Bintoro (2011) menyatakan potensi tanaman 
sagu menghasilkan pati 100-900 kg/pohon.  

Jika jarak tanam 9 m  9 m akan terdapat 
123 pohon/ha maka akan diperoleh 42 ton 
pati sagu/ha/tahun (Abbas 2006). Potensi 
produksi pati Indonesia diperkirakan 5 juta 
ton pati kering sagu/tahun sedangkan 
konsumsi pati dalam negeri baru mencapai 
210 ton (Sumaryono 2007) dan ekspor baru 
mencapai 9.680,908 ton pada tahun 2015 
(Ditjen Perkebunan 2016). Berdasarkan 
perhitungan tersebut masih terdapat potensi 
sekitar 4,5 juta ton pati sagu yang belum 
dimanfaatkan atau setara dengan 607,5 juta 
US$ jika diekspor mentah dan bernilai lebih 
besar lagi jika sudah dalam produk industri. 

Potensi sagu yang tidak kalah penting 
dari sektor energi, jika 4,5 juta ton pati sagu 
yang belum dimanfaatkan digunakan 
sebagai bioetanol dengan perhitungan 25 
ton/ha/tahun setara dengan 15 kiloliter 
etanol (Sumaryono 2007) maka akan 
diperoleh 2,7 juta kiloliter etanol. Tanaman 
sagu juga memiliki potensi genetik yang 
belum banyak dikembangkan. Tanaman 
sagu memiliki mekanisme genetik yang 
belum banyak dimengerti berkaitan dengan 
daya adaptasinya pada lingkungan yang 
tergenang dan pH rendah. Potensi genetik 
ini dapat dikembangkan untuk mencari gen-
gen potensial terhadap cekaman abiotik. 

Informasi berkenaan dengan karakter 

berduri maupun potensi sagu secara 
morfologi untuk kandungan pati cukup 
banyak dikaji (Novero et al. 2012; Kjaer et al. 
2004; Karim et al. 2008). Kajian budidaya 
dan perbanyakan bibit baik secara in-vitro 
(Riyadi et al. 2016) dan ex-vitro ( Karyanti et 

al. 2016) juga telah dilaporkan. Namun 
Perkembangan kemajuan informasi genomik 
pada tanaman sagu masih terbatas terutama 
untuk marka DNA. Kajian molekuler 
berkenaan dengan keragaman dan 
kekerabatan sagu di Indonesia menggunakan 
marka juga belum banyak dilaporkan. Studi 
penanda DNA tanaman sagu hingga saat ini 
diantaranya penanda RAPD (Abbas et al. 
2009), AFLP (Kjaer et al. 2004) dan DNA 
kloroplas (cpDNA) (Abbas et al. 2010). 

Kajian analisis sekuen genom sagu 
hingga saat ini masih amat terbatas. Hingga 
saat ini baru terdeposit 111 sekuen genom 
dan 413 sekuen EST pada database 
National Center for Biotechnology 
Information (NCBI, data di akses Maret 

2018). Analisis sekuen sagu telah dilaporkan 
oleh Wee dan Roslan (2012) dengan 
memanfaatkan EST dari daun muda sagu 
bahwa terdapat beberapa sekuen sagu yang 
belum memiliki homologi dengan sekuen 
pada database NCBI. Analisis sekuen untuk 
identifikasi gen ADP-Glucose 
Phyrophosphorylase (Budiani et al. 2015) 
dan gen GA 20-Oxidase (Jamel et al. 2011). 

Analisis sekuen secara tradisional 
dengan kloning sekuen kemudian dilanjutkan 
perunutan dengan metode Sanger 
membutuhkan tenaga dan biaya. Analisis 
sekuen memanfaatkan teknologi perunutan 
DNA terkini yaitu Next Generation 
Sequencing (NGS) berbasis bioinformatika 

mampu menghasilkan informasi yang efektif 
dan efisien. Hal ini dapat dilihat pada 
pertambahan data sekuen di NCBI yang 
dihasilkan melalui teknologi NGS. Hingga 
tahun 2016 data yang dihasilkan melalui 
teknologi ini sebesar 3.051,43 TB dengan total 
basa 5.005,71 Tb (Raza dan Ahmad 2017).  

Analisis sekuen dengan bantuan 
bioinformatika dapat dilakukan dengan dua 
pendekatan yaitu berbasis web dan berbasis 

algoritma bahasa pemograman. Bagi pemula 
pemanfaatan bioinformatika berbasis web 
akan lebih mudah dibandingkan dengan 
algoritma bahasa pemograman. Analisis 
bioinformatika berbasis web dapat 
digunakan dalam mencari anotasi 
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(penamaan), pemetaan genom, dan analisis 
sekuen lanjut seperti identifikasi gen 
homologi serta interaksi antar gen terkait. 
Analisis bioinformatik berbasis web dapat 
dijalankan secara daring (dalam jaringan) 
melalui program yang tersedia dengan akses 
publik di web. Keunggulan metode tersebut 
adalah hemat dan dapat menjadi penelitian 
pendahuluan sebelum percobaan secara 
nyata dilakukan (Narita et al. 2012). Namun 
untuk analisis data sekuen yang besar 
dibutuhkan algoritma bahasa pemograman 
yang ditunjang oleh super komputer agar 
dapat berjalan secara simultan. 

Penelitian ini merupakan riset 
pendahuluan analisis sekuen sagu yang 
diperoleh dari teknologi NGS untuk 
mengetahui dan mengidentifikasi sekuen 
gen baru yang memiliki homologi dengan 
gen yang sudah ada pada basis data NCBI. 
Analisis interaksi gen potensial juga 
dilakukan untuk memperoleh informasi gen 
fungsional yang terkait pada jalur biosintesis 
suatu protein. Analisis bioinformatik sekuen 
sagu berbasis web diharapkan dapat 

memberi landasan awal untuk diperolehnya 
gen-gen potensial dari tanaman sagu terkait 
ketahanan biotik dan abiotik. 

 
BAHAN DAN METODE 
 

Sampel sekuen yang digunakan pada 
penelitian ini merupakan 85 sekuen sagu 
yang telah dideposit pada database NCBI. 
Sekuen tersebut merupakan hasil 
sekuensing NGS menggunakan metode 
paired end pada mesin Illumina GAIIX dan di 
assembly menggunakan perangkat lunak 

Ray. Untuk mengidentifikasi gen putatif, 
sekuen dibandingkan dengan database 
protein non-redundant NCBI menggunakan 
program BLASTx dengan nilai ambang 10-3. 
Hasil BLASTx dengan kemiripan rata-rata 
sama dengan atau kurang dari 60% 
dikategorikan sebagai homologi rendah 
sedangkan yang rata-rata lebih dari 60% 
dikategorikan sebagai homologi tinggi (Wee 
dan Roslan 2012). Sementara itu, sekuen 
tanpa kecocokan diklasifikasikan sebagai 
sekuen tanpa blast. Sekuen dengan hasil 

analisis BLASTx kemudian dipetakan ke 
Gene Ontology (GO) menggunakan program 

BLAST2GO dan dikategorikan berdasarkan 
fungsi molekuler, proses biologis dan 
komponen seluler (Wee dan Rooslan 2012). 

Analisis sekuen dilakukan untuk 
mengetahui gen potensial menggunakan 
program Blastx dengan membandingkan 
protein non-redundant pada database NCBI. 
Sekuen juga dibandingkan dengan 
Arabidopsis database pada The Arabidopsis 
Information Resource (TAIR) 
(http://www.arabidopsis.org/index.jsp) 
menggunakan program BLASTx dengan 
batas e-value 10-3. Hasil blast kemudian 
dipetakan untuk mengetahui anotasi 
ontology gen yang meliputi kategori fungsi 
molekuler, proses biologi dan komponen 
seluler dengan menggunakan identifikasi 
lokus pada Bulk Retrieval System of TAIR 

(http://www.arabidopsis.org/tools/bulk/go/ind
ex.jsp). 

Gen-gen yang dianotasi dengan 
Arabidopsis dilanjutkan dengan analisis jalur 

fungsional menggunakan aplikasi Online 
DAVID (Huang et al. 2009) (DAVID v6.7; 
http://david.abcc.ncifcrf.gov/; Diakses 
Agustus 2017). Aplikasi ini memiliki 
kelebihan karena mengandalkan algoritma 
anotasi fungsional sesungguhnya dan 
mampu mengelompokkan kumpulan banyak 
gen ke dalam kelompok fungsional. 
Penggunaan DAVID dimaksudkan untuk 
menentukan jalur (pathway) mana yang 

paling banyak dipengaruhi oleh gen yang 
diprediksi sebelumnya. Prosesnya dengan 
memasukan daftar gen yang telah diprediksi 
sebelumnya ke dalam web aplikasi 
functional annotation tool DAVID dan 
identifikasi gen Arabidobsis dipilih sebagai 

daftar gen. Idealnya, hanya kelompok 
anotasi dengan nilai enrichment 1,3 atau 
lebih tinggi yang dianggap signifikan namun 
kelompok anotasi dengan nilai enrichment 

rendah (kurang dari 1,3) masih dapat 
dipertimbangkan untuk dianalisis lebih lanjut 
karena ada kemungkinan memiliki gen yang 
penting (Huang et al. 2009).  

Analisis jaringan (network) interaksi 
antar gen dilakukan menggunakan 
GeneMania (Warde-Farley et al. 2010) 
(http://www.genemania.org/; Diakses 
Agustus 2017) untuk menentukan apakah 
ada prediksi pathway yang sesuai dalam 
network tertentu. GeneMania merupakan 

aplikasi berbasis web yang tersedia secara 
publik untuk mengidentifikasi gen tambahan 
dari gen prediksi dan hubungan interaksinya 
dalam bentuk jaringannya. Gen yang 
diperoleh dari analisis pathway 

http://www.arabidopsis.org/tools/bulk/go/index.jsp
http://www.arabidopsis.org/tools/bulk/go/index.jsp
http://www.genemania.org/
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menggunakan DAVID diunggah ke 
GeneMania dengan memilih database 
Arabidopsis. Semua parameter dibiarkan 
default untuk analisis. Hasil analisis dengan 
nilai false discovery rate (FDR) < 0,05 saja 

yang dilaporkan. Alur proses analisis sekuen 
dapat dilihat pada Gambar 1. 
 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
 

Pada penelitian ini, analisis dilakukan 
pada 85 sekuen sagu yang diperoleh 
menggunakan teknologi Next Generation 
Sequencing (NGS) dan telah dideposit pada 
database NCBI dengan nomor identitas 
sekuen mulai dari MG904300 hingga 
MG904384. Sekuen dianalisis menggunakan 
BLASTX menggunakan database NCBI 
pada perangkat Blast2Go dengan nilai 
ambang 10-3 (Tabel 1). Sebanyak 33 sekuen 
yang dianalisis diketahui memiliki Blast hit, 
sedangkan 52 sekuen lainnya tanpa Blast 
hit. Berdasarkan analisis Blast diperoleh 
informasi bahwa 17 sekuen memiliki ontologi 
gen dan berhasil dipetakan. Sekuen yang 
memiliki kecocokan hanya pada 
InterProScan yaitu sc-7446. Namun yang 
memiliki kecocokan dengan database KEGG 
hanya 2 sekuen dengan 3 enzim yang sudah 
diketahui yaitu sekuen sc-678470 dan sc-
16071 (Lampiran 1). Ketiga enzim tersebut 
yaitu Adenosinetriphosphatase (EC:3.6.1.3), 
Nucleoside-triphosphate phosphatase 
(EC:3.6.1.15) dan Glutamate decarboxylase 

(EC:4.1.1.15).  Berdasarkan analisis jalur 
KEGG EC:4.1.1.15 berada dalam jalur 
metabolism alanine, aspartate dan glutamate 
sedangkan EC:3.6.1.3 dan EC:3.6.1.15 
berada dalam jalur metabolism purine. 

Berdasarkan analisis sekuen dengan 
Blast2Go dapat dilihat bahwa terdapat 33 
sekuen dengan Blastx hit yang terdiri atas: 
29 sekuen memiliki homologi yang tinggi 
dengan rataan kemiripan ≥ 60% dan hanya 4 
sekuen yang < 60%. Gen yang paling 
banyak ditemukan pada sekuen sagu 
dengan rataan kemiripan ≥ 90% adalah 
glutamate decarboxylase dan serine 
threonine-kinase HT1-like dengan jumlah hit 

10.  
Glutamate decarboxylase (GAD) 

merupakan gen dengan sekuen yang 
terkonservasi dan diketahui memiliki 
peranan dalam mengkatalisis dekarboksilasi 
glutamat untuk menghasilkan asam γ-
aminobutirat (GABA). Pada tanaman, 
aktivitasnya dimodulasi oleh pH dan kalsium. 
Pengaturan aktivitas GAD oleh kalsium 
adalah melalui domain pengikat calmodulin 
yang tampaknya spesifik untuk tanaman dan 
dihasilkan dari proses peristiwa evolusi. 
GAD pada tanaman biasanya disandikan 
oleh beberapa gen sehingga menunjukkan 
pola ekspresi yang berbeda, termasuk 
spesifisitas jaringan dan respon terhadap 
stres, yang menunjukkan bahwa ada 
fenomena spesialisasi dalam kelompok gen 
ini. Meskipun peran GABA sebagai 

Tabel 1.  Distribusi sekuen sagu berdasarkan analisis 
dengan Blast2Go 

Kriteria analisis sekuen 
Jumlah 
sekuen 

Dianalisis dengan Blast2Go* 85 

Memiliki ontologi gen 17 

Memiliki Blastx hit 33 

Tanpa Blastx hit  52 

Berhasil dipetakan 17 

Hanya memiliki InterProScan 1 

Memiliki hit spesies terbanyak Elaeis 
guineensis 

76 

Memiliki anotasi KEGG 2 

Anotasi dengan enzim yang sudah diketahui 3 

 
*Nilai ambang ≥10

-3
.  

 

 

Gambar 1. Bagan alur analisis sekuen 
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neurotransmitter sangat dikenal pada 
hewan, beberapa peran untuk GABA dan 
metabolismenya telah diusulkan pada 
tanaman selama beberapa dekade terakhir. 
Peran GABA pada tanaman termasuk 
berperan sebagai biokimia pH-stat, dalam 

penyimpanan nitrogen sementara, sebagai 
osmolyte yang kompatibel, dalam 
pertahanan melawan stres biotik, dalam 
mengendalikan spesies oksigen reaktif 
(Reactive Oxygen Species / ROS) dan 

dalam metabolisme intermediet fotorespirasi. 
Selain itu, GABA dianggap sebagai sinyal 
yang mengendalikan ekspresi gen pengatur. 
Namun, informasi yang tersedia yang 
mendukung keterlibatan GAD dan / atau 
GABA dalam banyak proses sangat 
terbatas, begitu pula kontribusi metabolisme 
poliamina ke GABA pada tingkat sel (Molina-
Rueda et al. 2015). Serine threonine-kinase 
HT1-like diketahui memiliki peranan penting 

untuk regulasi gerakan stomata dan 
fungsinya lebih sebagai respon terhadap 
CO2 daripada terhadap ABA atau cahaya 
(Hashimoto et al. 2006). Berdasarkan 
analisis sekuen dengan Blast2Go, 52 
sekuen belum memiliki kecocokan dengan 
database pada NCBI. Hal ini menunjukkan 
bahwa sekuen-sekuen tersebut memiliki 
potensi untuk dianalisis lebih lanjut dan 
berpeluang besar dalam memperoleh gen-
gen baru yang hanya ada pada tanaman 
sagu. 

Analisis BLAST 85 sekuen terhadap 
spesies pada database NCBI diperoleh 
informasi kecocokan beberapa spesies 
tanaman (Gambar 2), yaitu: delapan (40%) 

tanaman monokotil (Oryza sativa Indica 
Group, Oryza sativa Japonica Group, 
Nelumbo nucifera, Asparagus officinalis, 
Musa acuminata subsp. Malaccensis, 
Ananas comosus, Phoenix dactylifera, Elaeis 
guineensis) dan dua belas (60%) tanaman 
dikotil (Aquilegia coerulea, Vigna angularis 
var. Singularis, Vitis vinifera, Sesamum 
indium, Macleaya cordata, Gossypium 
raimondii, Vigna singularis, Phalaenopsis 
equestris, Boea hygrometrica, Corchorus 
capsularis, Dendrobium officinale, Glycine 
max). Sekuen sagu terdistribusi paling 

banyak pada tanaman dikotil dibandingkan 
tanaman monokotil. Hal yang berbeda 
diperoleh pada EST daun muda sagu bahwa 
sekuen sagu terdistribusi hampir sama 
antara tanaman monokotil dan dikotil yaitu 
41,94% dan 39,24% (Wee dan Roslan 
2012). Berdasarkan analisis sekuen hit 
terbanyak diperoleh pada Elaeis guineensis 
(76) dan Phoenix dactylifera (71) yang 

merupakan tanaman Palma. Hal ini 
menunjukkan bahwa primer yang disintesis 
dari genom sagu dapat digunakan pula pada 
kedua tanaman tersebut. 

Ontologi gen adalah klasifikasi gen 
sesuai kriteria yang telah ditentukan dengan 
menghubungkan semua gen yang tersedia 
ke dalam gen tertentu. Klasifikasi dilakukan 
dengan menghimpun serangkaian gen 
dalam tiga kelompok kategori: Celluler 
Componen (CC), Biological Process (BP) 
dan Molecular Function (MF). Program 
BLASTx pada TAIR digunakan untuk 
mencari anotasi ontologi gen. Hasil anotasi 
ontologi gen sekuen produk primer tanaman 

 

Gambar 2. Frekuensi 20 spesies tanaman dengan hit terbanyak 
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sagu dengan nilai homologi yang tinggi 
digambarkan pada peta kromosom 
Arabidopsis thaliana (Gambar 3).  

Sekuen tanaman sagu yang memiliki 
anotasi dengan gen Arabidopsis thaliana 

tersebar pada lima kromosom dengan 
penyebaran terbanyak pada kromosom 
pertama.  AT1G01510 merupakan GO ID 
yang terbanyak untuk kategori BP, gen ini 
berperan dalam morfogenesis daun, bunga 
dan buah. AT5G58300 merupakan GO ID 
terbanyak untuk kategori MF, gen ini 
berperan dalam mengikat ATP dan aktivitas 
protein kinase. AT5G50850 merupakan GO 
ID yang terbanyak untuk kategori CC, gen ini 
berperan dalam komponen sel mitokondria. 

Hasil anotasi ontologi gen dan kategori 
fungsional berdasarkan identifikasi lokus 
dapat dilihat pada Gambar 4. Berdasarkan 
hasil anotasi sekuen, total 41 ontologi gen 
dapat ditentukan dan terdistribusi kepada 
tiga kategori: fungsi molekuler (60), proses 
biologi (93) dan komponen seluler (103). 
Jumlah total ketiga kategori tersebut lebih 
banyak dari jumlah total ontologi gennya (41) 
karena beberapa ontologi gen yang 
dipetakan berjumlah satu atau lebih dari 
masing-masing kategori.  

Berdasarkan klasifikasi fungsional 
ontologi gen diperoleh bahwa kategori 
komponen seluler (Gambar 4A) membentuk 
14 kelompok fungsional yang didominasi 
oleh komponen intraseluler (18,4%) 
dibandingkan ekstraseluler (3,9%). 
Beberapa gen juga diketahui berada pada 
bagian kloroplas dan mitokondria sekitar 6-
7%. Sebagian kecil gen berada pada lokasi 
plastid sitosol dan retikulum endoplasma 
berkisar antara 1-2% saja. 

Kategori proses biologi (Gambar 4B) 
membentuk 13 kelompok fungsional dengan 
proses seluler (26,9%) mendominasi, diikuti 
proses metabolisme (21,5%). Gen yang 
berkaitan dengan proses perkembangan dan 
organisasi sel juga relatif banyak dijumpai. 
Hal ini dimungkinkan karena sekuen 
diperoleh dari daun muda yang masih 
mengalami pertumbuhan dan 
perkembangan. Gen-gen terkait respon 
terhadap cekaman biotik dan abiotik juga 
ditemukan, sebagaimana diketahui bahwa 
tanaman sagu memiliki ketahanan terhadap 
cekaman lingkungan seperti lingkungan 
dengan pH rendah (Harsanto 1986). 

Pada kategori fungsi molekuler 
(Gambar 4C) membentuk 13 kelompok 
fungsional dimana gen-gen terkait dengan 
aktivitas faktor transkripsi dan pengikat asam 
nukleat relatif sedikit dijumpai. Sedangkan 
gen terkait dengan pengikat RNA dan DNA 
banyak dijumpai, lebih dari 10%. Analisis 
sekuen pada ketiga kategori menunjukkan 
adanya sekuen yang tidak ada kecocokan 
sama sekali dengan sekuen pada database 
NCBI (unknown cellular components, 
unknown biological processes, unkown 
molecular functions). Hal ini dapat diduga 

bahwa sekuen yang tidak diketahui atau 
belum terklasifikasikan tersebut merupakan 
sekuen dengan gen-gen yang hanya 
terdapat pada tanaman sagu saja. 

Sudah diketahui umum bahwa gen 
tidak terekspresi sendiri tetapi ada gen-gen 
lain yang saling berinteraksi. Maka itu 
analisis interaksi antar gen juga dilakukan 
menggunakan GeneMANIA 
(www.genemania.org) berdasarkan bobot 
co-expression untuk mengetahui seberapa 
besar interaksi antar gen yang dianalisis. 
Metode pembobotan jaringan secara 
otomatis dipilih untuk menampilkan 20 gen 
terkait dan paling banyak 10 atribut terkait. 
Sebelumnya sebanyak 30 gen hasil anotasi 
ontologi gen pada TAIR dianalisis lebih lanjut 
menggunakan DAVID untuk mengetahui gen 
fungsional terkait. 

 

Gambar 3. Penyebaran GO ID hasil ontologi gen pada 
kromosom Arabidopsis thaliana 

 

 



Analisis Bioinformatika Berbasis Web Pada Sekuen Genom Parsial Sagu...Purwoko et al. 

104 

Empat kluster yang diperoleh melalui 

a. 

 

b. 

 

c. 

 
 
Gambar 4 Pengelompokan fungsional genom sagu pada 85 sekuen A: Komponen seluler, B: Proses biologi, C: 

Fungsi molekuler 
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aplikasi DAVID dipergunakan sebagai 
kumpulan gen untuk analisis lebih lanjut. 
Keempat kluster ini memiliki nilai Enrichment 

antara 0,32 hingga 1,56 (Lampiran 2). 
Analisis gen fungsional dari DAVID yang 
berjumlah 30 gen kemudian dianalisis pada 
GeneMania sehingga diperoleh gambaran 
hubungan interaksi berdasarkan co-
expression masing-masing gen (Gambar 5). 

Dari 30 gen yang disubmit terdapat 20 gen 

yang saling berinteraksi dari total 50 gen 
dengan jumlah 158 koneksi antar gen yang 
diprediksi oleh GeneMania. Persebaran 
interaksi antar gen hasil analisis GeneMania 
diketahui sebagian besar saling terkait pada 
domain protein 65,13%, koneksi yang 
berhasil diprediksi 19,83%, yang memiliki 
ekspresi bersama 14,47% dan sisanya 
0,57% memiliki lokalisasi bersama. 

Peranan interaksi gen dapat dilihat dari 

 

 

Gen prediksi dari GeneMania 

Garis hubung interaksi 

Gen yang dicari 

 

Gambar 5.  Hubungan interaksi antar gen terkait hasil analisis ontologi sekuen sagu dengan gen pada Arabidopsis 
melalui GeneMania. Ukuran node menunjukkan besarnya peranan suatu gen dalam hubungan interaksi 
antar gen dari sagu. 
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ukuran node, makin besar node 
menandakan besarnya peranan gen pada 
hubungan interaksi tersebut. Berdasarkan 
besar peranan 20 gen yang saling 
berinterksi, gen phosphoribosyl-
aminoimidazole carboxylase berada pada 
peringkat pertama dengan bentuk node yang 
paling besar. Gen ini diketahui berperan 
dalam biosintesis purin 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/10606). 
Peringkat ke-2 hingga ke-7 diketahui 
merupakan kelompok defensin-like protein, 
peringkat ke-9 hingga ke-14 diketahui 
merupakan kelompok Yip1 protein, peringkat 
ke-16 hingga ke-20 merupakan kelompok 
DUF679: protein yang belum diketahui 
fungsinya. Sedangkan peringkat ke-8 
merupakan gen Apoptosis Inhibitory 5 yang 
berkaitan dengan kematian sel dan berperan 
sebagai penghambat endogen Caspase-2 
dalam mengatur autophagy, stabilitas 
genomik dan penuaan sel (Imre et al. 2017).   
GEX2 pada peringkat 15 berperan pada 
faktor perkembangan reproduksi (Mori et al. 
2014). 

 
KESIMPULAN 
 

Analisis bioinformatika sekuen sagu 
berbasis web mampu memberikan informasi 
homologi dan anotasi gen potensial.  
Sebanyak 33 sekuen sagu memiliki 
homologi pada database NCBI.  Gen yang 
paling banyak ditemukan pada sekuen sagu 
dengan rataan kemiripan ≥ 90% adalah 
glutamate decarboxylase dan serine 
threonine- kinase HT1-like dengan jumlah hit 
10.  
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