8. Pada bawah halamam kemudian klik “BLAST” untuk melakukan proses analisis
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10.Beberapa keterangan yang terdggeata hasil analisis

bscriptions
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MM 0707643 | Caenbrhal A ccession Number: nomc 776 a0 100 % U G|
NM 0707832 |Caen kode untuk spesies yang di 776 0.0 LU E G
AF0E7942.1 | Caenprhal L 778 2e-117 100 %
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tingkat kedekatan sekuen
yang dianalis dengan
sekuen vana dimilikipesies

gend for links to other resources: M unicene @ 5e0 [E Gene B structure [ hlap iewer

Accession

£
&

Total

Duery E Max

BESCEILHO score score coverage — value ident i
MM _070784.3 | Caenorhabditis elegans hypothetical protein {lipase) mRME i) 776 100% 0.0 100%: EE
MM _070753.2 | Caenorhabditis elegans hypothetical protein (lipase) mRME i) 776 100% 0.0 100%: Em
AFO067242.1 | Caenorhabditis elegans cosmid ZK6, complete sequence | 431 778 100% 2e-117 100%:
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D.

“Description” memberikal
keterangan spesies DNA
yang paling mendekati

]
J

C. "Max Score” merupakan nil:

sekuen DNA spesies yang paling
mendekati pada sekuen yang Kits
input / masukan. Semakin tinggi
nilai score yang tertera (paling

atas ), maka semakin mendekati
pula urutan sekuen DNA yang kit
masukan dengan sekuen spesie$
tersebut.
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POcef | MM 070784, 3 | EIE Caencorhalditis elegans hypothetical protein (lip
cds

G. "Query” sekuer
dna yang kita 78563 lipase | hypothetical protein [Caenorhabditis elegans]

input / masukan

76 bits (420, Expect = 0.0

Ifentities = 420/420 (100%), Gaps = 0/420 (0%)
d=Plu=s/FPlus

Query 1 ATETEECEETTTGCCETTTTTC T TGCEECATTTTTTGT TCAGGAT GT TETGEGEARGCCAT

Lerrrrererrrrrererrrrrrererrerrrrrrr et
Sbjct 16  ATGTGGCGGTTTGCCGTTTTTCTTGCGGCATTTTTTGTTCAGGATST TGTGGGAAGCCAT

F. “Subject”sekuet | [ [ 1111 IEEEE T EEEEE et
dna yang
dimiliki database

TTTTTTTTTTT ettt et ettt et ettt

E. “Query Length” menunjukan tot:

< jumlah sekuen yang kita input /
masukan




Keterangan :

A. Beberapa kemungkinan spesies yang memiliki sekuen dnasgamgdengan dna yad@nalisis

B. “Query coverage” adalah tingkat kedekatan sekuen yang dianalisis dengan sekuen yang dimiliki
sepsies tersebut.
“Query” sekuen dna yang kita input / masukan
“Subject” sekuen dna yang dimiliki database
“Query Length” menunjukan total jumlah sekuen yang kita input / masukan
“Description” memberikan keterangan spesies DNA yang paling mendekati
“Max Score” merupakan nilai sekn DNA spesies yang paling mendekati pada sekuen yang kita
input / masukan. Semakin tinggi nilai score yang tertera (paling atas ), maka semakin mendekati
urutan sekuen DNA yang kita masukan dengan sekuen spesies tersebut.

OTMOO

11.Deskripsikan hasil analissekuen DNA yang anda miliki, kemudian buatlah laporannya yang dikirim kepada
assisten masinmasing.



