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ABSTRAK 

Penyaringan retrovirus endogenous adalah dengan menggunakan teknologi bioinformatik 

iatiu termasuk BLAST, CLUST AL W, pokok filogenetik. Menurut penyelidik-penyelidik 

yang telah menjalankan kajian penyaringan retrovirus endogenous, terdapat tiga jenis 

retrovirus iaitu HER V -E, ERV -9, dan MSRV telah menjalankan penyelidikan untuk 

mencari jujukan-jujukan yang mempunyai sifat kesamaan yang tinggi dengannya. 

Daripada pencarian dan padananjujukan-jujukan, kita boleh memperolehi banyakjujukan 

yang mempunyai persamaan yang tinggi dengan merujuk kepada nilai skor bitnya. 

Daripada maklumat jujukan-jujukan yang diperolebi, seperti nombor akses nukleotida, 

jujukan asid amino dan jenis kromosom, kita boleh menyimpan maklumat tersebut dalam 

pengaturcaraan C jujukan-jujukan yang ingin dicari hanya dengan menaip nombor akses 

nukleotidanya. Akhimya, semua maklumat jujukan terseubut akan dipaparkan. 
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MODELLING SCREENING PROCESS HUMAN RETROVIRUS ENDOGENOUS 

AND IDENTIFY THE SEQUENCES OF RETROVIRUS ENDOGENOUS 

ABSTRACT 

Screening the retrovirus endogenous involved the technology ofbioinformatics, including 

BLAST, CLUT AL W, and phylogenetic tree. Previous researchers had been done shown 

that there were three types of retrovirus endogenous, fIERV-E, ERV-9, MSRV. They 

searched the similarities of these viruses. From the bioinformatics searching and 

matching, we can achieve many sequences alignment which have similarities that have 

the highest score bit. From the information of sequences that they obtained, such as the 

accession number nucleotide, sequences of the amino acid and the type of chromosome, 

we can stored it in C programming and searched from there, just by key in its accession 

number. All information of the sequences want to be searched will come out 
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PENDAHULUAN 

1.1 PENGENALAN 

Pada hari ini, sains komputer semakin berkembang dan telah memanfaatkan orang ramai 

kerana apa-apa saja boleh disimulasikan dengan menggunakan komputer. Mengikut 

prinsip Matematik dan Sains, simulasi tersebut dikenali sebagai «Pemodelan secara 

pengkomputeran". Pemodelan secara pengkomputeran dapat menolong menyelesaikan 

pelbagai permasalahan termasuk masalah biologi. 

Komputer merupakan alat pemodelan yang paling berguna, dan pemodelan 

berkomputer ialah menulis komputer program atau dikenali sebagai "computer code" 

berserta dengan data berangka untuk mensimulasikan sistem.. Program komputer adalah 

susunan perintah-perintah dan operasi-operasi yang mengimplementasikan algoritma 

tertentu disertai yang ditulis dalam bahasa komputer tertentu. Bahasa komputer adalah 

teknik komunikasi piawai untuk memerintah komputer. 
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Penyaringan retrovirus endogenous manusia melibatkan teknologi bioinformatik.. 

Tujuan penyaringan retrovirus endogenous manusia adalah untuk menyusun jujukan-

jujukan basil daripada penyaringan dan menganalisis hubungan di antara retrovirus 

endogenous manusia daripda autosom dan kromosom seks dengan retrovirus endogenous 

perumah lain eontohnya ikan dan tikus. 

1.2 BIOINFORMA TIK 

Bioinformatik ialah bidang sains yang menggabungkan biologi, sains komputer dan 

perisian dalam simuJasi proses biokimia dan analisis data biologi molecuJar. 

Bioinformatik adalah pangkalan data yang digunakan untuk membentuk, mengurus dan 

menganalisis data-data biologi. Penyelidikan dalam bioinfonnatik adalah pembentukan 

eara untuk menyimpan, mendapat dan menganalisis data. Data-data adalah jujukan DNA 

atau asid amino, dan struktur protein tiga dimensi. Teknologi bioinfonnatik ini tennasuk 

penggunaan program BLAST, Clustalw, dan pembinaan pokok filogenetik. 

1.2.1 BLAST 

Penyaringan jujukan-jujukan HER V s daripada Genbank adalah dengan menggunakan 

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). Genbank merupakan pangkalan data DNA 

daripada National Center for Biotechnology Information (NCBI). BLAST merupakan 

alat yang digunakan untuk mencari jujukan pangkalan data untuk dibuat penyusunan dan 

untuk mengenalpasti jujukan protein yang diperolehi. Ia juga boleh dikatakan adalah satu 
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algoritma yang digunakan untuk membandingkan jujukan protein asid-asid amino protein 

yang berbeza atau juga jujukan-jujukan nukleotida DNA. BLAST mempunyai algoritma 

pernadanan untuk mencari asid-asid amino yang sepadan dalam kecenderungan dua 

jujukan. 

Melalui internet, laman web BLAST boleh dilayari dengan alamat laman 

http//www.ncbi.nlm.nih. goY/blast! dan http/lwww.ncbi.nlm.nikgov. 

Sequ~noe~ proagcano ~~Qnlfl~$nt al~O~ftt~: 
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gll67S4190lr.fINP 034554.11 hellllO'Cb 
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1111 ig;UW l_l~AAn~22" II HFE Iii!. 

51il~7~4~4~1i211AD~2!~.1111!?6S'! 1 
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3 

'-_ ....... _-
Petunjuk.: 

l. Link untukrujukan kepadajujukan. 

4 

11. Skor bits yang mewakili tahap persamaan dalam penyusunanjujukan dari satu 

lokasi ke satu lokasi padajujukan tersebut 

lll. Jangkaan bagi peluang mencari pangkalan data terhadap jujukan tertentu 

Rajah 1.1 Contoh Keputusan yang Diperolehi daripada Hasil Pencarian BLAST 
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1.2.2 CLUSTALW 

Selain pencarian BLAST, program Clustalw telah digunakan untuk menyusun jujukan 

berganda untuk DNA atau protein Tujuan program ini digunakan adalah untuk 

menghitung pasangan yang sesuai bagi jujukan yang dipilih, dan menyusunnya supaya 

persamaan dan perbezaan dapat dilihat dengan jelas. Jujukan yang mempunyai 

persamaan yang tinggi akan disusun terlebih dahulu diikuti oleh yang rendah 

persamaannya. 

1.2.3 POKOK FILOGENETIK 

Pokok filogenetik merupakan diagram yang mempersembahkan hubungan evolusi yang 

dijangka antara satu organlSma dengan organisma yang lain. 

(http://www.hscs.orglonco/glossary.htm). SeteJah penyusunan daripada Clutalw, pokok 

filogenetik dibina berdasarkan maklumat yang diperolehi untuk. mengenalpasti dan 

mengklasifikasikan famiJj retrovirus endogenous manusia dalam genom manusia dengan 

virus dari genera yang lain. Terdapat banyak jenis pokok filogenetik iaitu Rajah 1.2 

pokok bebas, Rajah 1.3 pokok radial, Rajah 1.4 pokok berakar, Rajah 1.5 segiempat tepat 

kladogram, Rajah 1.6 filogram, dan Rajah 1.7 kladogram serong (sumber: 

http://pearLcs.pusan.ac.kr/phyJodraw/#test) 
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Rajab 1.2 Pokok Filogenetik Jenis Bebas 

D:~.c:~ !!!\1Q9Q\DNA\lmph,m .. n1\d.1.1\coli .• U 
Numbe, Of Specias - 20 

A12665 

Rajah 1.3 Pokok Filogenetik Jenis Radial 
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taJcson 1 

talwoo 2 

taboo 3 

takson4 

J L takson 7 

I I 
takson6 

I takson 5 

Rajah 1.4 Pokok Filogenetik Jenis Kladograrn 

takson 1 

takaon 2 

r-- lakson3 

takson 4 

takson 7 

J takson 6 

takson 5 

Rajah 1.5 Pokok Filogenetik Jenis Filogram 

I):\!.~~ ~\1ggQ\J)NA\lmplem.nt\dm\COIL.1I 
Numb., Of Speci.s. 20 

Rajah 1.6 Pokok Filogenetik Berakar 

A1:M113 

6 
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Rajah 1.7 Pokok Filogenetik Jenis Serong 

7 

Kepanjangan dahan filogram menunjukkan amaun perubahan (proses evolusi) 

yang telah berlaku. Kepanjangan dahan kladoram adalah sarna panjang dan tidak dapat 

melihatjwn1ah masa evolusi yang digunakan untuk: pembahagian taksa 

13 PENGENALANRETRO~USENDOGENOUS 

Retrovirus endogenous manusia adalah dikatakan berhubung leait dengan penyakit barah 

(Lower, 1999) dan penyakit sIderosis ganda. Ciri yang membolehkan retrovirus 

dikenalpasti daripada virus-virus lain ialah kehadiran enzim transkriptase berbalik. 

Nama famili retrovirus endogenous ialah Retroviridae dan ia boleh dikelaskan 

kepada tujuh genera berdasarkan nukleotida dan organisasi genornnya. Genera-genera 

terdiri daripda genus Alfaretrovirus, Betaretrovirus, Deltaretrovirus, Epsilonretrovirus, 

Gammaretrovirus, Lentivirus dan Spumavirus. 
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Secara umumnya, retrovirus boleh dibahagi kepada 4 kumpulan mengikut 

morfologinya iaitu partikel jenis A, B, C dan D. Partikel jenis A tidak bersampul dan 

menunjukkan bentuk intrasel. Jenis B pula bersampul, partikel ekstrasel dengan hujung 

sampul yang menonjol dan terasnya berasentrik. Partikel jenis C juga sarna dengan jenis 

B iaitu partikel ekstrasel tetapi terasnya di tengah-tengah dan hujungnya terdedah. 

Akhirnya partikel jenis D adalah lebih besar iaitu bersaiz 120nm dan mempunyai sampul 

yang kurang menonjol. 

Selain itu, retrovirus endogenous boleh dikelaskan kepada tiga kelas iaitu kelas I, 

II dan III (Nelson et at. 2003), seperti yang ditunjukkan oleh Jaduall.l. 

Jadual 1.1 Famili-famili Retrovirus Endogenous yang Tergolong dalam Kelas I, 

II dan III (Nelson et a/., 2003) 

KeJas Contoh famili 

HERV-H 

HERV-F 

HERV-W 

HERV-P 

KelasI HERV-R 

HERV-T 

HERV-IP 

HERV-I 

HERV-E 
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Kelas II HERV-K 

HERV-L 
Kelas III 

HERV-S 

Retrovirus endogenous mengandungi motif terpelihara pada domain 1 bingga IV gen 

transkriptase berbalik. Motif terpelihara adalah jujukan bes DNA bebas atau jujukan asid 

amino dalam protein yang kekal tidak berubah setelah evolusi berlaku (Attwood dan 

Pany-Smit~ 1999). Rajah 1.8 menunjukkan motif terpelihara pada domain I hingga 

domain IV gen transkriptase berbalik dalam retrovirus endogenous manusia. 

Domain I Domain II Domain III Domain IV Doamin V 

WNTP QDLR KDAFF LPQG YVNMfYIDD 

Rajah 1.8 Motif terpelihara pada domain I hingga V gen transkriptase berbalik dalam 

retrovirus endogenous manusia 

1.4 PANGKALANDATABIOWGI 

National Center for Biotechnology Information (NeBl) ataupun genbank telah 

menyimpan banyak jujukan protein dan genom yang terdiri daripda jujukan nukleotida 

dan asid amino. Jujukan asid amino dibentukkan oleh banyak abjad. Setiap abjad . 
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mewakili asid amino yang berlainan, contohnya huruf A mewakili Alanine, C mewakili 

Cysteine, dan sebagainya. Jadual 1.2 merupakan senarai asid amino dengan nama dan 

simbolnya. Dalam tempoh evolusi, jujukan-jujukan protein yang berasal dari famili yang 

sarna yang mengalarni penggantian asid-asid amino mempunyai ciri-ciri fisiokimia yang 

sarna. Sesetengah daripada fisiokimia asid-asid amino ditunjukkan pada Jadual 1.3. 

Jadual1.2 Senarai Asid Amino dengan Nama Dan Simbol 

Swnber: (http://en.wilcipedia.org/wikilList_oCstandard_amino_acids) 

IUB Singkatan Nama penuh 

A ala Alanin 

C cys Sistin 

D asp Asid aspartik. 

E glu Asid glutamik 

F phe F enilalanin 

G gly Glisin 

H his Histidin 

I ileu Isoleusin 

K Iys Lisin 

L leu Leusin 

M met Metionin 

N asn Asparagin 

P pro Prolin 
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Q gIn Glutamin 

R arg Arginin 

S ser Serin 

T thr Threonin 

V val Valin 

W trp Triptofan 

y tyr Tirosin 

U Selenocysteine 

- Kodon perhentian 

Jaduall.3 Asid-asid Amino Yang Ditulis Dalam Kod ruB Dengan Sifat Fisiokimia 

(Sumber: http://wbiomed.curtin.edu.aulteachlbiochemltutorials/ AAs/ AAhtml) 

Sifat Fisiokimia Asid-asid Amino 

Hidrofobik A, G, P, I, L, V, C, M, W, F 

Polar S, T, N, Q, Y 

Aromatik W, F, Y, H 

Basik H,K,R 

Asidik D,E 

Boleh diperhatikan bahawa beberapa asid amino mempunyai dua sifat. Contohnya, 'Y' 

mempunyai dua sifat polar dan aromatik. 
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