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ABSTRACT

The aims of this study were to determine variations structure of ribonucleic acid
(RNA) from 31 genes of sheep (Ovis aries) which will be translated into
polypeptides. This research used 31 sequences DNA complete from sheep ( Ovis
aries ). Information of complete DNA sequences retrieved from the NCBI (National
Center for Biotechnology Information) database. The observation was started from
October until November 2013. Descriptive statistics was used to analyzed data and
identified RNA structure genes from. Each of them are determined it's
characteristics to found the variations of structure genes form. The results showed
that the structure genes have three variations including in E,C¢;, EC4; and EC,,
structure. The most founded is E,C1; structure with frequencies 27 genes or 87 %,
EC,; structure with frequencies 3 genes or 9.7 % and the last structure of EC,, with
frequenci 1 gene or 3.3 %. The variations caused by the different formation part of
genes (exon intron), spreading of initiation codon-stop codon and also the UTR
(Untranslated Regions).
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ABSTRAK

Tujuan dari penelitian ini untuk mengetahui variasi struktur ribonucleic acid (RNA)
31 gen domba (Ovis Aries) yang akan ditranslasi menjadi polipeptida. Materi
penelitian berupa 31 sekuen DNA complete yang berasal dari ternak domba (Ovis
aries). Informasi sekuen DNA complete diambil dari database NCBI (National
Centre for Biotechnology Information). Pencarian sekuen DNA complete dimulai
dari bulan Oktober sampai November 2013. Data sekuen DNA complete dianalisis
secara diskriptif dan diidentifikasi variasi pola atau bentuknya kemudian masing-
masing dibandingkan untuk mengetahui ada tidaknya variasi bentuk struktur gen.
Hasil penelitian menunjukkan terdapat tiga variasi bentuk struktur gen yaitu E,C+4,
EC1, dan EC,,, Bentuk struktur gen yang paling banyak yaitu struktur E,C¢; dengan
frekuensi 27 gen atau sebesar 87%, struktur EC,4 dengan frekuensi 3 gen atau
sebesar 9,7% dan terakhir struktur EC,, dengan frekeunsi 1 gen atau sebesar
3,3%. Adanya variasi ini disebabkan oleh perbedaan pola susunan bagian
penyusun gen (ekson-intron), penyebaran posisi initiation codon (initiation codon)
dan stop codon (stop codon) dan ada tidakya UTR (Untranslated Regions).

Kata kunci: Struktur RNA, Gen domba, Kodon, Polipeptida
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1 Pendahuluan

1.1 Latar Belakang

Proses mensekuen molekul DNA bukanlah hal yang mudah untuk dilakukan
karena memerlukan keahlian dan ketelitian tinggi serta biaya yang mahal. Proyek
penyelesaian sekuen seluruh rangkaian molekul DNA berbagai organisme, terutama
yang memberikan nilai ekonomis bagi manusia bukan lagi menjadi urusan satu negara
saja tetapi berbagai negara di dunia. Ribuan peneliti dari berbagai negara tersebut
dilibatkan dalam proyek ini.

Kemajuan teknologi biologi molekuler yang semakin canggih menyebabkan
proses sekuensing molekul DNA dapat dilakukan dengan lebih cepat sehingga
jumlahnya terus meningkat dari tahun ke tahun. Hal ini tentunya perlu diatur
sedemikian rupa sehingga informasi sekuen DNA tersebut dapat terdata secara
sistematis. Beberapa negara telah mendirikan Bank DNA yang dapat diakses secara
bebas demi kepentingan ilmu pengetahuan. Sekarang ini, berbagai informasi
mengenai sekuen DNA dari berbagai spesies di muka bumi ini dapat diperoleh dengan
mudah, cepat, dan murah melalui media intenet. Data tersebut dapat diakses melalui
tiga pusat database yaitu NCBI, DDBJ, dan EMBL, seluruh informasi mengenai DNA
dapat diperoleh secara lengkap.

Hal ini memberikan peluang kepada semua pihak untuk ikut serta berperan aktif
dalam memanfaatkan secara tepat dan kreatif data-data sekkuen DNA tersebut.
Informasi yang terkandung di dalamnya perlu diorganisasikan dan dianalisis sehingga
menjadi sebuah informasi yang lebih bermakna. Salah satunya adalah memanfaatkan

data-data sekuen DNA itu untuk mengetahui variasi susunan RNA.

1.2 Tujuan dan Manfaat

Tujuan dari penelitian ini untuk mengetahui variasi susunan RNA yang akan
ditranslasi menjadi polipeptida. Hasil dari penelitian ini diharapkan bermanfaat untuk
memberikan informasi dasar bagi semua pihak yang tertarik mempelajari susunan
RNA.

2 Materi Dan Metode
2.1 Tempat Dan Waktu
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Penelitian ini dilakukan pada bulan Oktober 2013 sampai November 2013.
Semua data yang digunakan dalam penelitian ini diperoleh melalui media internet
dengan menggunakan laptop merk acer aspire one D257, hard disk 320 giga dan ram

2 giga.

2.2 Materi

Materi yang digunakan pada penelitian ini adalah 31 data sekuen DNA
complete yang berasal dari ternak domba (Ovis aries). Data yang digunakan dalam
penelitian ini merupakan data sekunder yang diambil dari database NCBI (National
Centre for Biotechnology Information).
2.3 Metode
2.3.1 Pengambilan Data

Data pada penelitian ini diambil melalui media internet. Tahapan-tahapan

yang dilakukan adalah sebagai berikut:

(a) Icon internet explorer di klik dua kali dengan cepat pada layar komputer
(b) Setelah tampak tampilannya, pada kotak interaksi addres ditulis

www.google.com, lalu di enter maka akan muncul tampilan sebagai berikut:

Indonesia

Go ':;_)816

| ncbi

Penelusuran Google Saya Lagi Beruntung

Google.co.id tersedia dalam: English Basa Jawa

Gambar 1. Tampilan Google

(c) Pada kotak interaksi tampilan yang diperoleh ditulis ncbi, kemudian di enter

maka akan tampak tampilan seperti pada gambar 2 sebagai berikut:
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+Anda Telusuri Gambar Maps Berita Gmail Documents Kalender Terjemahan Lainnya -

Google e o |

Penelusuran Sekitar 39,200,000 hasil (0.13 detik
I Semua National Center for Biotechnology Information
www.nebi_nlm.nih.gov/ - Terjemahkan laman ini
Gambar

U.S. government-funded national resource for molecular biology information. Access to
many public databases and other references, including the draft human ...

Berita
) PubMed Nucleotide

Lainnya PubMed comprises more than 21 The Nucleotide database is a
million citations for biomedical ... collection of sequences from ...

Jakarta Blast My NCBI

Ubah lokasi The Basic Local Alignment Search My NCBI allows you to create
Tool (BLAST) finds regions of ... automatic email alerts, save ...

Web GenBank Proteins

Gambar 2. Tampilan hasil pencairan google

(d) Lalu di klik NCBI HomePage maka akan tampak tampilan seperti pada
gambar 3 sebagai berikut :

oottt |+ [ . —
= b = itk g o |- A

::' NCH|  Aspiress

-~ -
~NCBI utkalide = |oyis anes, wion
el Cadbi e

[

NCEI Humes Welcome to NCBI
Resource Lt [4&-7)

Popular Resources
Tha National Canter for Bictechnoiogy informalior asvences soonca and haakh by Pabhdaed

Al Bermorcop proeding acoesa to bigmedeal and gengmic afarmation S
Ehémcats & Downimys fabeont he BICE] | Wis oo [ Crgaitngticn | Basasuich § B35 Fastdy Prbfddl Corstral
DlaimB Sicftwann Putddai Health
OhA & RHA BLAS]
DOompna & SEnectizes Gat Started Hucleokan
gt K B s & Iopy Analyze data usmg NOE sobwam Danome
Canefcs & Medoms » HoTeln Laam how Us scoomplsh specfic 1agis al NCB! i

Gambar 3. Tampilan situs genbank

(e) Setelah tampak tampilannya, pada kotak interaksi search dipilih nukleotida
dan pada kotak interaksi for ditulis: Ovis aries, exon, intron lalu di enter

maka akan tampak tampilan seperti pada gambar 4 berikut ini.
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Ok ATRRE SENE Demed) Lasen: sec-n MHC tess 0 DR peda ehan R oe0e darks oos [
1. 233 Dp inear DA RelEeq (1)
B i AT | Wanans Eibmg
Crvlp ATbEE DTOCHYTOSIn N $E0n & and Damal 4y ¥ Top Urpas
1651 by near DHA ks ane
iaAn AF1265 Chats arkss. sl e /%
Capm hrcos {31
Odrcodeus hemians

Gambar 4. Tampilan nomor akses pada genbank

(f) Pada hasil tampilan tersebut, gen yang dikehendaki kemudian di klik, lalu

perhatikan posisi bagian-bagian penyusunnya, karena dalam penelitian ini

diambil gen-gen yang telah selesai disekuen (complete). Ciri-ciri utama gen

yang telah selesai disekuen adalah pada posisi ekson atau intron pertama

maupun pada ekson atau intron terakhirnya tidak terdapat tanda lebih

kurang (<) atau lebih besar (>) karena hal ini menunjukkan bahwa sekuen

gen tersebut belum lengkap serta umumnya terdapat keterangan complete

cds seperti gambar berikut ini:

Ovis aries alpha s1 casein (CSN1S1) gene, complete cds
GenBank: JNS60175.1

Go to: [+
LOCTs JH5E0175 18427 bp DA linear MaM 0O&-SEP-2011
DEFINITICHN OCwis aries alpha 81 casein (C5N151) gene, complete cds.
ACCESSICHN JHSE017TS
VERSICH JH560175.1 GI:345422899
EEYWCRDS .
SOURCE Ovis aries (sheep)
CRGANISM Cvis aries
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi:
Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Buminantia;
Fecora; Bovidae:; Caprinae; Owvis.
REFERENCE 1 (bases 1 to 18427)
LUTHORS Calvo,J.H., Dervishi,E., Sarto,P., Berzal,B., Serrano,M. and Joy, M.
TITLE Characterization of the ovine alpha sl-casein (C5N151l) gene and
asgociation studies with milk protein content in Manchega sheep
breed
JOURNAL Unpublished
REFERENCE 2 [(baze=s 1 to 18427)

Gambar 5. Tampilan sekuen DNA complete (NCBI database)
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2.3.2 Interpretasi Data Sekuen DNA

Data sekuen DNA yang diperoleh selanjutnya diinterpretasikan dalam bentuk
gambar dengan memanfaatkan informasi yang tersedia dalam tampilan struktur gen,
yaitu :

(a) Jumlah total ekson dan intron, bila jumlah ekson dua dan intron satu maka
gambarkan seperti aslinya tetapi bila jumlahnya lebih dari itu gambarkan
lima ekson dan empat intron saja agar lebih efisien

(b) Perhatikan posisi transcription initiation site dan transcription termination
site

(c) Perhatikan posisi-posisi eksonnya serta posisi initiation codon/start codon
dan stop codon

(d) Hasilnya kemudian dianalisis secara deskriptif dan diidentifikasi apakah
bentuk-bentuk struktur gen yang diperoleh memiliki pola homogen atau

bervariasi.

2.3.3 Aturan Pemberian Nama Bentuk Struktur Gen
Pemberian nama bentuk struktur gen didasarkan pada perbedaan posisi awal
dan akhir kodonnya serta bagian-bagian penyusunnya (ekson dan intron) dengan
mengikuti aturan menurut Alamsyah (2004) sebagai berikut:
ACxy (1)
Keterangan:
A = bagian yang memulai struktur gen tersebut, bila dimulai dari ekson maka
menjadi EC,, dan bila dimulai dari intron maka menjadi IC,,
C = kodon
X = posisi IC/initiation codon (dihitung dari ekson pertama)

Y = posisi SC/stop codon (dihitung dari ekson terakhir)

Khusus untuk struktur gen dengan posisi initiation codon dan stop codon
berada pada ekson yang sama maka aturan pemberian namanya adalah ACs. Notasi s
menunjukkan posisi ekson yang sama. Pada penelitian ini ditemukan gen yang i posisi

initiation codon dan stop codon berada pada ekson yang sama yaitu EC,.

2.4 Analisis Data
Data yang diperoleh pada penelitian ini kemudian dianalisis secara deskriptif.
Bentuk-bentuk struktur DNA yang diperoleh ditentukan karakteristiknya lalu masing-

masing dibandingkan untuk mengetahui ada tidaknya keteraturan pola bentuknya.
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3 Hasil Dan Pembahasan
3.1 Variasi Struktur DNA Domba (Ovis aries)

Hasil observasi gen domba (Ovis aries) dari genbank diperoleh sekuen DNA

complete sebanyak 31 gen seperti pada tabel berikut :

Tabel 1. Nama dan nomor akses serta kualifikasi dari 31 gen domba yang diamati

No Nama Gen Nomor Kualifikasi
Akses

1 angiotensin Il type-1 receptor (AT1) AF069750 Produksi angiotensin |l type-1 receptor

2 C-type natriuretic peptide (CNP) AF037467 Produksi C-type natriuretic peptide

3 alphas1 casein (CSN1S1) JN560175 Produksi alpha s1 casein

4 dickkopf-like protein 1 precursor (DKK1) JQ348893 Produksi dickkopf-like protein

1 precursor

5 glutathione peroxidase 5 (GPx5) JQ320282 Produksi glutathione peroxidase 5

6  ophion | alpha globin (HBAI) EU938070 Produksi I alpha globin

7 musimon | alpha globin (HBAI) EU938073 Produksi I alpha globin

8 musimon Il alpha globin (HBAII) EU938077 Produksi Il alpha globin

9 musimon breed Cyprus mouflon beta DQ352469 Produksi beta globin chain
globin chain (HBB)

10 keratin associated protein 6 (KAP6) FJ712682 Produksi keratin associated protein 6

11 keratin associated protein 6 (KAP6) FJ712676 Produksi keratin associated protein 6

12  keratin-associated protein 7 (KAP7) JN639007 Produksi keratin-associated protein 7

13 KAP7M6 keratin associated protein 7 JN707699 Produksi keratin associated protein 7
(KAP7)

14  keratin associated protein 8 (KAP8) FJ712662 Produksi keratin associated protein 8
alel A

15 keratin associated protein 8 (KAP8) FJ712668 Produksi keratin associated protein 8
alel B

16 keratin associated protein 8 (KAP8) FJ712672 Produksi keratin associated protein 8
alel C

17 keratin-associated  protein  KAP7-1 JN091630 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAP7-1) alel A KAPT7-1

18 keratin-associated  protein  KAP7-1 JN091631 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAP7-1) alel B KAPT7-1

19 keratin-associated  protein  KAP8-1 JN091632 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAPS8-1) alel A KAPS8-1

20 keratin-associated  protein  KAP8-1 JN091633 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAP8-1) alel B KAP8-1

21 keratin-associated  protein  KAP8-1 JN091634 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAP8-1) alel C KAP8-1

22 keratin-associated  protein  KAP8-1 JN091635 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAPS8-1) alel D KAPS8-1

23 keratin-associated  protein  KAP8-1 JN091636 Produksi  keratin-associated  protein
(KRTAP8-1) alel E KAPS8-1

24  homeobox protein OTX2 (OTX2) gene JN581044 Produksi homeobox protein OTX2

25 tyrosinase gene HQ875337 Produksi tyrosinase

26 Dichelobacter nodosus A198 LpsA U06471 Produksi LpsA, PrfC/RF3
(IpsA), putative peptide releas factor 3
(prfC), and putative amino acid binding
protein (aabA)

27 isolate Tansheep10 prion protein JF514143 Produksi prion protein
(PRNP)

28 isolate Tansheep8 prion protein (PRNP) JF514141 Produksi prion protein

29  prion protein (PRNP) FJ792606 Produksi prion protein

30 beta-galactosamide alpha-2,6- JQ423938 Produksi beta-galactosamide alpha-2,6-
sialyltranferase 1 (ST6GAL1) sialyltranferase 1

31 transmembrane protein 154 (TMEM154) HM355886 Produksi transmembrane protein 154
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Berdasarkan pola susunan bagian penyusun DNA dan penyebaran posisi
awal dan akhir kodonnya, maka dari 31 gen yang diamati pada tabel diatas dapat

dibagi dalam tiga variasi bentuk.
3.2 Bentuk Susunan EC,,

Susunan ECg, merupakan susunan DNA dengan posisi initiation codon dan
stop codon terletak pada satu ekson yang sama. Kedua kodon tersebut hanya

ditemukan di dalam ekson pertama. Bentuk susunan ini dapat dilihat pada Gambar 6

M

Initiation codon Stop codon

sebagai berikut.

Titik awal transkripsi titik akhir transkripsi

= UTR - = sekuen kodon

Gambar 6. Bentuk susunan ECs,

Keterangan :

Bentuk susunan seperti ini, ditemukan dalam jumlah yang besar vyaitu
sebanyak 27 gen atau 87%. Gen-gen yang memiliki struktur ECs, anatara lain gen
angiotensin Il type-1 receptor (AT1), gen C-type natriuretic peptide (CNP), gen
dickkopf-like protein 1 precursor (DKK1), gen glutathione peroxidase 5 (GPx5), gen
musimon breed Cyprus mouflon beta globin chain (HBB), gen keratin associated
protein 6 (KAP6), gen keratin associated protein 6 (KAP6), gen keratin-associated
protein 7 (KAP7), gen KAP7M6 keratin associated protein 7 (KAP7), gen Keratin
associated protein 8 (KAP8) alel A, gen keratin associated protein 8 (KAPS8) alel B, gen
keratin associated protein 8 (KAPS8) alel C, gen keratin-associated protein KAP7-1
(KRTAP7-1) alel A, gen keratin-associated protein KAP7-1 (KRTAP7-1) alel B, gen
keratin-associated protein KAP8-1 (KRTAP8-1) alel A, gen keratin-associated protein
KAPS8-1 (KRTAPS8-1) alel B, gen keratin-associated protein KAP8-1 (KRTAPS8-1) alel C,
gen keratin-associated protein KAP8-1 (KRTAPS8-1) alel D, gen keratin-associated
protein KAP8-1 (KRTAP8-1) alel E, gen homeobox protein OTX2 (OTX2), gen
tyrosinase, gen Dichelobacter nodosus A198 LpsA (IpsA), gen putative peptide releas
factor 3 (prfC), gen putative amino acid binding protein (aabA), gen isolate Tansheep10
prion protein (PRNP), gen isolate Tansheep8 prion protein (PRNP), gen prion protein
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(PRNP), gen beta-galactosamide alpha-2,6-sialyltranferase 1 (ST6GAL1) dan gen
transmembrane protein 154 (TMEM154).

Berdasarkan pengamatan yang dilakukan, ternyata bentuk susunan ini
memiliki ciri yang khas yaitu hanya ditemukan pada gen yang memiliki susunan satu
ekson dengan posisi initiation codon dan stop codonnya selalu berada pada ekson
pertama. Bentuk ini merupakan bentuk susunan terkecil yang ditemukan dalam
penelitian ini. Hal ini merupakan manifestasi dari ciri khas struktur gen organism
eukariot yaitu bersifat terbelah oleh bagian intron, kecuali pada gen-gen histon dan
interferon antiviral (Kimball, 1983). Selanjutnya bentuk susunan yang hanya tersusun
atas satu ekson dapat disebut sebagai susunan minimal dari DNA. Posisi titik awal
transkripsi dengan initiation codon dan antara stop codon dengan titik akhir transkripsi
tidak sama tetapi terdapat jarak beberapa nukleotida sehingga bentuk susunan ini
memiliki 5UTR dan 3'UTR. Proses transkripsi dimulai sebelum initiation codon dan
berakhir setelah stop codon. Ini berarti bahwa mMRNA mempunyai untranslated regions
pada masing-masing ujungnya vyaitu 5UTR dan 3'UTR (Nicholas, 1996). Bagaian ini
dipresentasikan di dalam molekul mRNA tetapi selamanya tidak akan diterjemahkan ke

dalam rangkaian asam-asam amino (Watson et al., 1987).
3.3 Bentuk Susunan EC,,

Susunan EC;; merupakan susunan DNA dengan posisi initiation codon
terletak pada ekson pertama dan stop codon terletak pada ekson terakhir dengan jarak

tertentu dari titik akhir transkripsi. Bentuk susunan diberikan pada Gambar 7.

Ekson 1 Ekson 2 Ekson 3
Initiation codon Stop codon
Titik awal transkripsi Titik akhir transkripsi

Keterangan :

— =intron =UTR - = sekuen kodon

Gambar 7. Bentuk susunan EC4,

Bentuk susunan seperti ini paling banyak kedua ditemukan setelah bentuk
susunan ECs, yaitu sebanyak 3 gen atau sebesar 9,7%. Gen-gen yang memiliki
struktur EC4 antara lain gen ophion I alpha globin (HBAI), gen musimon | alpha globin
(HBAI) dan gen musimon Il alpha globin (HBAII). Ciri khas dari bentuk susunan seperti
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ini yaitu hanya dapat terjadi apabila suatu gen minimal tersusun atas tiga ekson dan
dua intron dengan jarak antara initiation codon dan stop codonnya minimal dibatasi
oleh satu ekson.

Bentuk susunan ini memiliki ’UTR dan 3’'UTR. Perlu diketahui bahwa bagian
UTR hanya terdapat pada bagian ekson dan tidak pada bagian intron, sehingga UTR
dan intron memiliki pengertian yang berbeda. Intron merupakan bagian gen yang
transkripsi ke dalam pre-mRNA tetapi tidak dipresentasikan di dalam molekul mRNA,
sedangkan UTR terdapat dalam molekul mRNA hanya saja bagian UTR ini selamanya
tidak akan pernah ditranslasi menjadi rangkaian asam-asam amino. Hal ini disebabkan
karena UTR tidak mengandung basa-basa nitrogen yang disebut dengan kodon.
Sekuen kodon juga hanya terdapat di dalam bagian ekson dan tidak pada bagian
intron, tetapi tidak selalu seluruh bagian ekson merupakan sekuen kodon. Artinya,
ekson belum tentu kodon tetapi kodon sudah pasti merupakan ekson. Sebenarnya,
sekuen kodon merupakan rangkaian DNA pada gen yang sesungguhnya akan

diterjemahkan menjadi rantai polipeptida (Nicholas, 1996).

3.4 Bentuk Susunan EC,,

Susunan EC,, merupakan susunan RNA dengan posisi initiation codon
terletak pada ekson kedua dengan jarak tertentu dari titik awal transkripsi dan posisi
stop codon terletak pada satu ekson sebelum ekson terakhir. Bentuk ini dapat dilihat

pada Gambar 8.

Ekson 1 Ekson 2 Ekson 3 Ekson 4 Ekson 5
Initiation codon Stop codon
Titik awal transkripsi Titik akhir transkripsi
Keterangan :

= intron = UTR - = sekuen kodon

Gambar 8. Bentuk susunan EC,,

Bentuk susunan seperti gambar diatas ditemukan dalam jumlah yang sedikit
yaitu hanya satu gen atau sebesar 3,3%. Gen yang memiliki struktur EC,, adalah gen
alpha s1 casein (CSN1S1). Bentuk susunan ini juga memiliki 5UTR dan 3'UTR,
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dengan bagian 5’UTR-nya meliputi seluruh bagian ekson pertama ditambah dengan
ekson kedua yang tidak termasuk ke dalam kodon. Sementara bagian 3'UTR-nya
meliputi seluruh bagian ekson terakhir ditambah dengan satu bagian ekson tepat
sebelum ekson terakhir yang tidak termasuk ke dalam kodon. Berdasarkan
pengamatan terhadap bentuk susunan EC,, maka bentuk susunan ini pun hanya dapat
terjadi apabila suatu gen minimal tersusun atas lima ekson dan empat intron.

Pada penjelasan sebelumnya, bahwa bagian UTR hanya terdapat pada
bagian ekson dan tidak pada bagian intron, sehingga UTR dan intron memiliki
pengertian yang berbeda. Intron merupakan bagian gen yang transkripsi ke dalam pre-
mRNA tetapi tidak dipresentasikan di dalam molekul mRNA sedangkan UTR terdapat
dalam molekul mRNA. Hanya saja bagian UTR ini selamanya tidak akan pernah
ditranslasi menjadi rangkaian asam-asam amino karena tidak mengandung basa-basa
nitrogen yang disebut dengan kodon. Sekuen kodon juga hanya terdapat di dalam
bagian ekson dan tidak pada bagian intron, tetapi tidak selalu seluruh bagian ekson
merupakan sekuen kodon. Artinya, ekson belum tentu kodon tetapi kodon sudah pasti
merupakan ekson. Sebenarnya, sekuen kodon merupakan rangkaian DNA pada gen
yang sesungguhnya akan diterjemahkan menjadi rantai polipeptida.

3.5 Empat Kaidah Utama

Berdasarkan pengamatan terhadap bentuk-bentuk susunan ECg,, EC,,, dan
EC+, maka didapatkan empat fenomena yang ditetapkan dalam empat kaidah yaitu:

(1) Kaidah Bentuk Susunan Terkecil

Bentuk susunan E,C1; memiliki ciri khas yaitu minimal dapat terbentuk apabila
gen tersusun atas satu ekson dengan posisi initiation codon dan stop codonnya
terletak pada ekson yang sama. Fakta ilmiah ini melahirkan sebuah kaidah yang
disebut dengan kaidah “Bentuk Susunan Terkecil”. Bentuk susunan ECs, memiliki ciri
khas yaitu sudah dapat terbentuk apabila gen minimal tersusun atas satu ekson saja.
Hal ini sebenarnya merupakan penerapan dari prinsip kaidah “Bentuk Susunan
Terkecil”.

(2) Kaidah Batas Satu Ekson

Bentuk susunan EC4; memiliki ciri khas yaitu minimal dapat terbentuk apabila
gen tersusun atas tiga ekson dan dua intron dengan posisi initiation codon dan stop
codonnya dibatasi oleh satu ekson. Fakta ilmiah ini melahirkan sebuah kaidah yang
disebut dengan kaidah “Batas Satu Ekson”. Bentuk susunan EC,, memiliki ciri khas
yaitu hanya dapat terbentuk apabila gen minimal tersusun atas lima ekson dan empat
intron. Hal ini sebenarnya merupakan penerapan dari prinsip kaidah “Batas Satu

Ekson”.

Jpt. Jurnal Pertanian Terpadu, Jilid 1, Nomor 1 | 11



(3) Kaidah Posisi Maksimal

Berdasarkan pengamatan terhadap bentuk susunan EC;; dan ECy,
didapatkan bahwa posisi initiation codon maksimal berada pada ekson kedua dan tidak
ditemukan pada ekson ketiga atau lebih. Begitu pula halnya dengan posisi stop codon
yaitu maksimal berada pada ekson kedua sebelum ekson terakhir dan tidak ditemukan
pada posisi ekson ke tiga sebelum ekson terakhir atau lebih. Keteraturan pola ini
ditetapkan pula menjadi sebuah kaidah yang disebut dengan kaidah “Posisi Maksimal”.
(4) Kaidah Batas Minimal

Berdasarkan pengamatan terhadap bentuk susunan EC;; dan EC,,
didapatkan bahwa bila posisi initiation codon berada pada ekson pertama maka posisi
stop codon dapat berada pada ekson terakhir dan ini merupakan pergeseran
minimalnya. Apabila posisi initiation codon berada pada ekson kedua maka posisi stop
codon minimal hanya dapat berada pada satu ekson sebelum ekson terakhir. Fakta
ilmiah ini ditetapkan menjadi suatu kaidah yang disebut dengan kaidah “Batas
Minimal”.

Keempat kaidah ini disebut dengan empat kaidah utama dan hanya berlaku
untuk RNA yang memiliki minimal satu ekson terdapat 5’UTR dan 3'UTR serta khusus
untuk ternak domba. Ketentuan ini saling berkaitan dan tidak dapat berdiri sendiri
sehingga seluruhnya harus dipenuhi oleh bentuk susunan RNA. Aplikasi dari empat
kaidah utama ini yaitu dapat digunakan untuk menentukan atau memperkirakan bentuk
susunan yang mungkin dari informasi data sekuen DNA-nya dengan hanya
mengetahui beberapa peubah saja. Beberapa contoh kasusnya adalah sebagai
berikut:

(a) Bila didapatkan informasi bahwa suatu sekuen DNA dari sebuah gen terdiri
dari satu ekson saja maka tanpa harus menggambarkan terlebih dahulu,
dengan cepat dapat ditentukan bentuk susunannya yaitu ECs,

(b) Bila didapatkan informasi bahwa suatu sekuen DNA dari sebuah gen terdiri
dari tiga ekson dan dua intron maka tanpa harus menggambarkan terlebih
dahulu, dengan cepat dapat ditentukan bentuk susunannya yaitu ECy.

(c) Bila didapatkan informasi bahwa sekuen DNA suatu gen terdiri dari 17 ekson
dan 16 intron dengan posisi initiation codonnya berada pada ekson kedua,

maka dengan cepat dapat ditentukan bentuk susunannya yaitu EC,.

4 Kesimpulan Dan Saran

4.1 Kesimpulan
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Informasi sekuen DNA dari NCBI database dapat memeberikan gambaran
mengenai bentuk struktur gen ternak. Hasil deskripsi dan analisa susunan DNA pada
organism eukariot, khususnya pada ternak domba tidak bersifat tetap tetapi bervariasi.
Variasi ini disebabkan oleh pola susunan bagian penyusun gen yaitu ekson-intron dan

penyebaran posisi initiation codon dan stop codon.

4.2 Saran

Aplikasi dari penelitian ini dapat digunakan untuk membandingkan struktur
gen yang sama antar ternak yang berbesa untuk data homologi dan membuat diagram
filogenik. Penelitian yang berkesinambungan diperlukan agar memperoleh hasil yang
lebih optimal. Peningkatan produktivitas ternak dapat dicapai melalui pendekatan

genetika dan pendekatan manajemen yang terpadu.
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