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ABSTRAK 

Projek ini bertujuan untuk menyaring keluar retrovirus endogenus dari perumah Ovin 

dalam pangkalan data genom manusia. Lima langkah utama yang terlibat dalam kajian ini 

ialah yang pertama mendapatkan jujukan prob daripada perumah Ovin dari GenBank. 

Prob-prob yang digunakan dalam kajian ini ialah sebanyak tiga prob iaitu Jaagsiekte 

Sheep Retrovirus, Enzootic Nasal Tumour Virus o/Goat (genus Betaretrovirus) dan Ovine 

Lentivirus (genus Lentivirus). Langkah kedua ialah menyaring keluar retrovirus 

endogenus dari perumah Ovin dalam pangkalan data genom manusia. Sebanyak 307 

jujukan elemen yang diperolehi hasil daripada penyaringan ini. Manakala langkah ketiga 

adalah penterjemahan jujukan nukleotida ke asid amino dan langkah keempat adalah 

penyusunan jujukan secara mata kasar (eyeball alignment) dan penyusunan jujukan 

menggunakan program komputer CLUSTALW. Daripada hasil penyaringan, 38 jujukan 

elemen diambil untuk penyusunanjujukan secara manual dan CLUSTALW. Daripada 38 

jujukan ini, 13 jujukan elemen diambil termasuk tiga prob dipilih berdasarkan perbezaan 

yang paling ketara untuk motif terpelihara bagi setiap domain digunakan untuk 

pembinaan pokok filogenetik spesiflk dan pokok filogenetik universal dalam langkah 

kelima. Keputusan daripada pokok filogenetik universal mendapati bahawa retrovirus 

endogenus Ovin datang daripada dua genera retrovirus iaitu Betaretrovirus dan 

Lentivirus. 
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ABSTRACT 

The objective of this project is to screen endogenous retrovirus from Ovin host in human 

genome database. There are five major steps involved in this project. The first step 

involved in development of probe sequence from GenBank. Three probes were used in 

this project are Jaagsiekte Sheep Retrovirus, Enzootic Nasal Tumour Virus of Goat and 

Ovine Lentivirus. The second step is screening endogenous retrovirus sequence from Ovin 

host in the human genome project database. Sequences of 307 elements were obtained 

from the second method. The third step is the translation of nucleotide sequence to amino 

acid sequence and the fourth step is sequence alignment using eyeball and CLUST AL W 

computer software. From the screening result, 38 elements were aligned including three 

probes using eyeball and CLUST AL W sequence alignment in the fourth step. From 38 

elements only 10 dements were chosen based on their difference of conserved motif in 

every domain including three probes from Ovin host in order to build specific and 

universal phylogenetic tree in the fifth step. Result from universal phylogenetic tree 

indicated that endogenous retrovirus from Ovin host come from Betaretrovirus and 

Lentivirus genera. 
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BABI 

PENDAHULUAN 

1.1 Pengenalan 

Jujukan retrovirus endogenus Ovin (kambing bebiri) boleh disaringkan daripada genom 

manusia (Homo sapiens) berdasarkan teknologi komputer. Jujukan DNA daripada haiwan 

Ovin digunakan sebagai prob untuk menghubungkan jujukan DNA haiwan daripada 

spesis yang berlainan untuk membentuk pokok filogenetik. Setelah jujukan DNA telah 

diperolehi daripada famili protein (prob) dan dibandingkan dengan pangkalan data dalam 

'GenBank', maka jujukan DNA bam akan dianalisiskan dengan pantas untuk menentukan 

sarnada ia mengandungi sifat famili protein yang sarna (homologi) atau pun tidak. Di 

dalam projek ini, kita dapat membina hubungan antara jujukan-jujukan retrovirus 

endogenus daripada spesis yang berlainan dengan membina pokok filogenetik. 

Retrovirus endogenus yang telah disaringkan daripada genom manusia adalah 

penting untuk kajian perubatan. Kita juga dapat mengkaji evolusi dan hubungan di antara 

genera retrovirus yang telah disediakan. Secara amny~ retrovirus endogenus adalah 

bermaksud retrovirus yang bukan selular yang berasal daripada retroelemen. 
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Enzim transkriptase berbalik berfungsi untuk mengtranskripsikan mRNA kepada DNA. 

Kemudi~ DNA ini akan masuk ke dalam perumahnya dan bergabung dengan DNA 

perumah yang dikenali sebagai provirus. 

Bioinformatik telah digunakan secara meluas dalam Projek Genom Manusia iaitu 

usaha untuk mengenalpasti 50,000 gen dalam genom manusia Matlamat utama projek ini 

adalah untuk menentukan jujukan keseluruhan genom manusia iaitu sekurang-kurangnya 

tiga ratus juta pasangan bes pada tahun 2002. Sains bioinformatik yang menggunakan 

biologi molekul dengan sains komputer adalah perlu untuk kegunaan maklumat genomik 

bagi memahami penyakit manusia dan juga dalam mengenalpasti sasaran molekul barn 

untuk penemuan ubat. 

Teknik-teknik bioinformatik terlibat dalam projek ini di mana ia digunakan 

sebagai alat untuk menyaringkan jujukan-jujukan retrovirus endogenus kambing bebiri. 

Bioinformatik boleh diterangkan sebagai bidang teknologi maklumat yang digunakan 

untuk mengurus dan menganalisiskan data-data biologi. Bioinformatik adalah sangat 

penting untuk menukarkan maklumat jujukan DNA kepada pengetahuan biokimia dan 

biofizik, mentafsirkan struktur-struktur sesuatu molekul dan memberikan informasi fungsi 

sesuatu gen serta menyiasat hubungan-hubungan evolusi antara spesis (Attwood dan 

Parry-Smith, 1999). 
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1.2 Objektif Kajian 

Objektifkajian ini adalah untuk: 

1) Menyaring retrovirus endogenus Ovin daripada pangkalan data genom manusia 

(Homo sapiens) dengan menggunakan teknik-teknik bioinformatik. 

2) Menyusun jujukan-jujukan retrovirus endogenus Ovin yang boleh diperolehi 

daripada genom manusia. 

3) Membina pokok filogenetik untuk mengenalpasti hubungan evolusi di antara 

retrovirus Ovin dengan retrovirus dari perumah manusia. 
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DAB 2 

ULASANPERPUSTAKAAN 

2.1 Projek Genom Ovin 

Sebuah badan Konsortiwn Penyelidikan Antarabangsa dengan pembiayaan kerjasama 

badan kerajaan Amerika iaitu USDA 's Cooperative State Research, Education and 

Extension Service (CSREES) telah ditugaskan untuk menjujukkan dan memetakan genom 

Ovin ini. Konsortium Penyelidikan Genom Ovin Antarabangsa adalah dijangka lengkap 

pada 31 Mac 2006 tetapi dengan pembiayaan CSREES telah melanjutkan tarikhnya ke 

awal bulan Jun 2008 untuk analisis pemetaan genom Ovin. 

Pemetaan genom Ovin ini akan membawa kepada kemajuan dalam makanan dan 

penghasilan serat dan pengenalan untuk kepentingan eiri dalam kesihatan haiwan serta 

kerintangan penyakit. Ini akan membawa kepada kemajuan pelaburan awam yang besar 

yang di buat dalam projek genom manusia yang telah lengkap pada 2003 

(http://www.sheep genetic linkage map.html). 
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2.2 Projek Genom Manusia 

Projek genom manusia adalah satu langkah bagi memetakan genom manusia melalui 

nukleotida atapun pasangan-pasangan bes disamping dapat mengenalpasti gen-gen yang 

terbentuk. Projek genom manusia ini diperkenalkan oleh Charles Delisi pada tabun 1986, 

di mana beliau adalah seorang pengarah di Jabatan Kesihatan dan Alam Sekitar, Amerika 

Syarikat. Projek ini merupakan salah satu projek genom antarabangsa dalam bidang 

biologi yang mempunyai jujukan DNA bagi organisma-organisma tertentu. Selari dengan 

kemajuan jujukan-jujukan DNA manusia, bidang biologi dan perubatan tumt meningkat 

dalam proses pengkajian model organisma lain seperti tikus, lalat, ikan, yis, nematoda dan 
:I: 

mikroorganisma dan parasit yang lain (Cooper dan Hausman, 2004). ~ 
en 

Zs; 

Pencirian dan pengenalpastian antara gen-gen dan jujukan DNA dikenali sebagai ~ S 
t;)< 
~:E 

proses anotasi genom dan merupakan rangkaian utama dalam bioinformasi. Ahli-ahli ffi E 

biologi akan melakukan penganotasian genom yang terbaik dan selari dengan itu .... 1 
program-program pengkomputeran dibangunkan berdasarkan permintaan tinggi bagi 

projek pencirian jujukan-jujukan genom. Kita dapat mengetahui setiap daripada diri kita 

mempunyai jujukan-jujukan gen yang tersendiri dan unik basil daripada program 

penjujukan genom manusia. 

Objektif utama bagi projek genom ini adalah untuk mengenalpasti berjuta-juta 

pasangan bes di dalam genom manusia dengan kadar kesilapan yang minimum. Selain 

daripada itu. objektif projek genom ini juga boleh mengenalpasti dan mendapat informasi 

bagi semua gen-gen yang terdapat dalam pangkalan data. Objektif lain pula ialah dengan 
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pemprosesan dan pembangunan yang maju, kaedah-kaedah yang lebih mantap dan tepat 

boleh dicipta bagi tujuan penjujukan dan penganalisaan DNA serta permindahan 

maklumat teknologi ke dalam bidang perindustrian. Selari dengan peningkatan dan 

kekreatifan manusia pada zaman siber ini, jujukan DNA manusia yang tersimpan di dalam 

pangkalan data dapat dikaji dan dipelajari oleh semua orang melalui laman web di 

internet. Antara laman-Iaman web yang disediakan bagi program ini ialah NCBI, 

ENSEMBL dan GenBank. 

Terdapat banyak kelebihan kepada para pengkaji sains biologi terhadap projek 

genom manusia. Sebagai conto~ penyelidikan dalam pembentukan sel kanser dalam 

genom itu sendiri dan sebagainya Oleh itu, dengan melakukan kajian melalui pangkalan 

data genom manusia di dalam laman web internet, para pengkaji dapat menjalankan 

ujikaji melalui penulisan dan pencirian ahli-ahli sains yang terdahulu mengkaji gen 

tersebut. Pencarian tersebut boleh didapati bukan sahaja dalam bentuk data tetapi juga kita 

dapat melihat struktur tiga dimensi gen tersebut, fungsi-fungsinya dan perhubungan 

evolusi dengan genom-genom dari organisma yang lain. Ini dapat dilihat dalam jadual 2.1 

iaitu perbandingan antara saiz-saiz genom dan jumlah gen bagi manusia dan organisma 

yang lain. 
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Jadual 2.1 Perbandingan manusia dengan organisma lain terhadap saiz genom dan 

jumlahgen. 

Organisma Sail Genom (P asangan Bes) JumlahGen 

l\·lanusia (Homo sapifM) 3 ratus juta 30,000 

TIlrus Malanal ~\tf. musculus) 2.6 ratus juta 30,000 

Mustard Weed (A. tlrIliana) 100 juta 25,000 

e ating Bulat (Celegans) 97 juta 19,000 

Lalat CD·melanogastw) 137 juta 13,000 

Yis (S.cerews iae) 12.1 juta 6,000 

Bakteria (Ecoll) 4.6juta 3,200 
Kanser Human 9700 9 
Immunodeficiency Virus 
(HN) 

2.3 Retrovirus Endogenus 

Retrovirus adalah tumor virus yang boleh dikelaskan dalam kwnpulan tumor virus RNA. 

Selain daripada tumor virus RNA, terdapat satu lagi kwnpulan tumor virus iaitu tumor 

virus DNA. Retrovirus mempunyai perbezaan ketara dengan tumor virus DNA dalam 

genom kerana genom retrovirus adalah dalam bentuk RNA. Terdapatjuga persamaan bagi 

kedua-dua tumor virus ini di mana virus ini boleh menyerang dan memasuki ke dalam 

genom perumah sesuatu organisma (Doolitle, 1990). 

Retrovirus endogenus menjalankan replikasi yang unik melalui penggunaan proses 

transkripsi berbalik dan transposisi dalam kitar hidupnya. Bilangan retrovirus di dalam sel 
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perumah akan bertambah semakin banyak melalui proses ini. Contohnya, retrovirus 

endogenus dalam bentuk salinan yang banyak di dalam sel perumah boleh mencapai dari 

40 salinan hingga 100 salinan bagi genom ayam. Retrovirus endogenus telah menjalankan 

beberapa pengubahsuaian dan telah beradaptasi di dalam kitar hidupnya bagi pembiakan 

koloni untuk terns hidup dalam genom perumahnya. Antara pengubahsuaian yang 

dilakukan adalah tidak memberi kesan kepada jangkitan pada perumah di mana retrovirus 

dapat mengelak daripada serangan sistem keimunan perumah. Selain daripada i~ 

retrovirus endogenus dapat menjalankan proses replikasi yang tidak aktif di mana terdapat 

proses pemotongan dan mutasi yang berlaku dalam struktur genom perumahnya 

(Wilkinson et al., 1994). 

Ada pendapat mengatakan tiga fungsi utama retrovirus endogenus dalam sel 

perumahnya Fungsi pertama ialah retrovirus endogenus bertindak sebagai virus 

eksogenus pada langkah awal dalam serangan pada perumah. Oleh i~ struktur protein 

dan jujukan asid amino antara retrovirus endogenus dan eksogenus adalah tidak banyak 

berbeza antara satu sama lain. Contohnya, proses ini berlaku dalam Murine Leukemia 

Virus (ML V) dan Mouse Mammary Tumour Virus (MMTV) dalam retrovirus endogenus 

genom tikus. Fungsi yang kedua ialah retrovirus endogenus boleh bertindak sebagai 

pembekal gen-gen kepada retrovirus eksogenus. Dengan ini, retrovirus endogenus boleh 

dikatakan sebagai kolam genetik bagi melengkapkan gen-gen yang diperlukan dalam 

pembentukan virus-virus eksogenus (Wilkinson et al., 1994). 
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2.3.1 Pengkelasan Tradisional Retrovirus 

Retrovirus dibahagikan kepada beberapa jenis berdasarkan eiri-eiri morfologinya dalam 

pewarnaan negative E.M iaitu: 

• lenis-A: Juga dikenali sebagai intracisternal particles. Tidak mempunyai sampul, 

partikel yang tidak matang hanya dapat dilihat dalam sel sahaja. Dipercayai 

berasal daripada elemen genetik retrovirus endogenus. 

• lenis-B: Mempunyai sampul (envelope), partikel selular yang tumpat, teras 

aksentrik dan sampul mata yang tajam yang menonjol keluar. Contoh MMTV. 

• lenis-C: Seperti dalam jenis B tetapi dengan teras di tengahnya dan mempunyai 

hujung mata yang tajam dan lutsinar. Contoh seperti kebanyakan mamalia dan 

retrovirus avian (MLV, ALV, HTLV, HIV). 

• lenis-D: Selalunya adalah sedikit besar dan mempunyai hujung mata menonjol 

keluar yang kurang tajam. Contoh MPMV. 
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