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ABSTRAK

PENENTUAN LAJU MUTASI DAN PUSAT SEBARAN FRAGMEN
CYTOCHROME C OXIDASE SUBUNIT | (Co 1) mtDNA AUROCH DARI
GENBANK NCBI (Oleh Ainun Jariyah; Pembimbing: Tanto Budi Susilo; 2023;
52 halaman)

Auroch membutuhkan asupan energi yang cukup ketika bermigrasi, Adenosin
Trifosfat (ATP) berperan dalam proses perubahan energi baik untuk menyimpan
atau melepaskan energi dari tubuh. Tujuan penelitian adalah mengetahui jarak
genetik fragmen Co | mtDNA dan pusat sebaran Auroch. Gen Co | mengkode
protein pada subunit dari enzim yang berperan sebagai transpor elektron dalam
proses transpor pada membran mitokondria, dan berperan penting dalam
menghasilkan ATP. Sampel yang digunakan pada penelitian ini berjumlah 73 dari
benua Eropa, Asia dan Afrika. Penelitian ini dilakukan menggunakan metode Nei
dan ANN, dengan mengaplikasikan Microsoft Excel, MAFFT, UGENE dan
MATLAB R2020b. Hasil perhitungan jarak genetik individu menunjukkan nilai
tertinggi yaitu 20, seperti pada individu dengan kode akses MZ901672 terhadap
MF667932, sedangkan nilai terendah menunjukkan 0, seperti pada perbandingan
individu GQ129208 dengan MT576844. Hasil perhitungan jarak populasi
menunjukkan nilai tertinggi adalah 5.8058 pada populasi Asia-Auroch, sedangkan
nilai terendah adalah 0.1994 pada populasi Eropa-Afrika. Hasil ini menunjukkan
bahwa pusat sebaran sapi berada di Asia. Selanjutnya, perhitungan laju mutasi
menggunakan perbandingan umur fosil terhadap jarak genetika populasi asia
adalah 1.160-258,36 tahun/mutasi. Perbandingan urutan asam amino (ADE05529)
sebagai pembanding terhadap 3 jenis sekuen yang bermutasi menunjukkan
perbedaan pada urutan 56, 407, dan 509. Perbedaan ini disebut sebagai missense
mutation, yaitu perubahan susunan basa nitrogen yang menyebabkan asam amino
pada rantai polipeptida berubah.

Keywords: Auroch, CO I, Fragmen Co | mtDNA.



ABSTRACT

DETERMINATION OF MUTATION RATE AND DISTRIBUTION
CENTERS OF FRAGMENT CYTOCHROME C OXIDASE SUBUNIT I (Co
1) mtDNA AUROCHS FROM NCBI GENBANK (By Ainun Jariyah; Advisors:
Tanto Budi Susilo; 2023; 52 pages)

Aurochs require adequate energy intake while migrating, while Adenosine
Triphosphate (ATP) plays a role in the process of changing energy either to store
or release energy from the body. The objective of the study was to determine the
genetic distance of the Col mtDNA fragment and the Auroch distribution center.
The Col gene encodes a protein in the subunit of the enzyme that acts as an
electron transporter in the process of transport across the mitochondrial membrane
and plays an important role in producing ATP. The samples used in this study
amounted to 73 from the continents of Europe, Asia, and Africa.This study
employed the Nei and ANN methods, by applying Microsoft Excel, MAFFT,
UGENE, and MATLAB R2020b. The results of calculating individual distances
show the highest value of 20, as in individuals with the access code MZ901672 to
MF667932, while the lowest value is 0, as in the comparison of individuals
GQ129208 with MT576844. The results of the population distance calculation
show that the highest value is 5.8058 in the Asian-Auroch population, while the
lowest value is 0.1994 in the European-African population. These results indicate
that the center of cattle distribution is in Asia. Furthermore, the calculation of the
mutation rate using a comparison of the age of the fossil to the genetic distance of
the Asian population is 1,160-258,36 years/mutation. Comparison of amino acid
sequences (ADE05529) as a comparison to the 3 types of mutated sequences
showed differences at sequences 56, 407, and 509. These differences are known as
missense mutations, namely changes in the arrangement of nitrogenous bases that
cause changes in the amino acids in the polypeptide chain.

Key words: Aurochs, CO I, Fragment Co | mtDNA.
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