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Nama Mahasiswa . Alfiana Ririsati Dewi
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Departemen : Matematika

Dosen Pembimbing : Prof. DR. M. Isa lrawan, MT

Abstrak

Virus korona merupakan virus yang mampu melakukan
mutasi dengan sangat cepat dan banyak sekali virus lain yang
muncul akibat mutasi virus ini. Untuk mengetahui letak mutasi
virus korona jenis satu dengan yang lainnya, dapat dilakukan
penyejajaran sekuen DNA tersebut menggunakan algoritma
Needleman-Wunsch. Data virus korona diambil dari Genbank
National Center for Biotechnology Information mulai tahun
1985-1992. Algoritma Needleman-Wunsch merupakan algoritma
global alignment dimana penyejajarannya dilakukan ke semua
sekuen dengan kompleksitas O(mn) dan mampu menghasilkan
alignment yang optimal. Tahapan penting dalam tugas akhir ini
adalah pertama, dilakukan penyejajaran sekuen dari dua DNA
virus korona menggunakan algoritma Needleman-Wunsch.
Kedua, dilakukan identifikasi letak mutasi dari DNA virus
tersebut. Hasil dari tugas akhir ini adalah suatu penyejajaran dan
letak mutasi dari kedua sekuen tersebut. Hasil identifikasi mutasi
DNA tersebut dapat digunakan untuk mengetahui virus lain hasil
mutasi virus korona sekaligus dapat digunakan dalam bidang
kesehatan sebagai acuan pembuatan obat untuk penyakit hasil
mutasi virus korona.

Kata kunci: Algoritma Needleman-Wunsch, Penyejajaran
sekuen

vii



viii



APPLICATION OF NEEDLEMAN-WUNSCH ALGORITHM
TO IDENTIFY MUTATIONS IN CORONA VIRUS DNA

SEQUENCES
Name of Student : Alfiana Ririsati Dewi
NRP :06111440000013
Department : Mathematics
Supervisor : Prof. Dr. M. Isa Irawan, MT
Abstract

Corona virus is a virus capable of mutating very quickly
and many other viruses that arise due to mutations of this virus.
To find out the location of corona virus mutations of one type to
another, DNA sequences can be aligned using the Needleman-
Wunsch algorithm. Corona virus data was taken from Genbank
National Center for Biotechnology Information from 1985-1992.
The Needleman-Wunsch algorithm is a global alignment
algorithm in which alignment is performed to all sequences with
the complexity of O (mn) and is capable of producing optimal
alignment. An important step in this final project is the sequence
alignment of two corona viruses using the Needleman-Wunsch
algorithm. Second, identification of the location of mutations from
the DNA of the virus. The result of this final project is an
alignment and the location of mutations of both sequences. The
results of identification DNA mutation can be used to find out
other viruses mutation corona virus as well as can be used in the
field of health as a reference for the manufacture of drugs for
corona virus mutation outcome.

Keyword: Neeleman-Wunsch Algorithm, Sequence Alignment
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BAB |
PENDAHULUAN

Pada bab ini dibahas mengenai latar belakang yang
mendasari penulisan Tugas Akhir ini. Di dalamnya mencakup
identifikasi permasalahan pada topik Tugas Akhir kemudian
dirumuskan menjadi permasalahan yang diberikan batasan-
batasan dalam pembahasan pada Tugas Akhir ini.

1.1 Latar Belakang

Komputasi biologi adalah bidang ilmu yang berfokus
pada  penyusunan  sebuah  model  matematika dalam
menyelesaikan dan menganalisis masalah sekuen biologi.
Komputasi pada bidang biologi dikenal dengan bioinformatika.
Bioinformatika merupakan ilmu perpaduan antara ilmu biologi
dan ilmu informatika untuk penyimpanan data (storage),
pencarian informasi (retrieval), manipulasi data, dan distribusi
informasi yang dihubungkan dengan makromolekul biologi,
seperti DNA, RNA, dan protein. Bioinformatika lebih sering
digunakan untuk komputasi mikrobiologi dan berfokus pada
analisis data sekuens biologi.

DNA (Deoxyribonucleic acid) atau asam deoksiribonukleat
merupakan biomolekul yang berupa asam nukleat (terdapat
dalam inti sel atau nucleus), yang berfungsi untuk menyimpan
informasi genetik pada suatu organisme. DNA berbentuk untai
ganda (double helix) yang disatukan oleh ikatan hidrogen
antara basa-basa di dalam kedua untai tersebut. Basa-basa
tersebut adalah Adenin (A), Sitosin (C), Guanin (G), dan
Timin  (T). DNA merupakan salah satu metode yang dapat
membuktikan apakah suatu organisme mempunyai hubungan
kerabat atau tidak. Salah satu pengenalan suatu organisme pada
bioinformatika adalah dengan penyejajaran sekuen (sequence
alignment), yaitu proses penyusunan/penyejajaran suatu sekuen
dengan satu atau lebih sekuen lainnya sehingga persamaan



sekuen-sekuen tersebut tampak nyata atau diperoleh tingkat
kesamaan di antaranya (sequence similarity)[1]. Dalam proses
sintesis protein, DNA menyediakan informasi genetik yang
diperlukan oleh sel untuk dapat berfungsi secara fungsional
dan struktural. Terkadang, bisa terjadi perubahan acak pada
suatu bagian DNA yang disebut mutasi.

Mutasi adalah perubahan pada materi genetik suatu
makhluk yang terjadi secara tidak direncanakan, acak, dan
merupakan dasar bagi sumber variasi organisme hidup yang
bersifat terwariskan (heritable). Istilah mutasi pertama kali
dipergunakan oleh Hugo de vries, untuk mengemukakan adanya
perubahan fenotip yang tidak direncanakan pada bunga oenothera
lamarckiana dan bersifat menurun. Ternyata perubahan tersebut
terjadi karena adanya penyimpangan dari kromosomnya. Salah
satu virus penyakit yang dapat berubah menjadi virus penyakit
lainnya karena adanya mutasi gen adalah virus corona. Virus ini
pertama kali diisolasi pada tahun 1965, dari cairan hidung seorang
anak yang menampakan gejala pilek (common cold), yang
biasanya disebabkan oleh infeksi Rhinovirus atau virus Influenza.
Coronavirus itu sendiri dapat bermutasi menjadi virus tipe lainnya
dengan sangat cepat karena virus ini merupakan virus RNA strand
positif terbesar. Dari data WHO melaporkan bahwa sampai 31
Mei 2015 terdapat 1180 kasus yang telah terkonfirmasi
laboratorium positif Coronavirus dengan 483 pasien meninggal
(angka kematian 40%) [2].

Untuk mengetahui apakah virus korona yang satu dengan
yang lain merupakan satu kerabat atau tidak, dibutuhkan suatu
metode yang dapat menyejajarkan DNA virus corona yang satu
dengan yang lainnya. Permasalahan tersebut dapat diselesaikan
mengunakan dinamic programming. Dinamic programming
dalam penyejajaran sekuen DNA memiliki dua macam teknik,
yaitu dengan penyejajaran global maupun lokal. Beberapa
algoritma yang digunakan dalam penyejajaran lokal antara
lain adalah Smith-Waterman, FASTA, BLAST, dan masih
banyak algoritma yang sedang dikembangkan. Sementara untuk



pensejajaran  global, algoritma Needleman-Wunsch  masih
kerap digunakan dan juga dikembangkan agar lebih efisien[3].

Dalam penelitian ini, dilakukan penyejajaran sekuen DNA
secara global alignment karena dalam penyejajaran ini dilakukan
penyejajaran dari ujung sekuen hingga ke ujung sekuen lainnya
dari karakter DNA. Algoritma yang digunakan dalam penelitian
ini adalah algoritma Needleman-Wunsch. Algoritma ini awalnya
diciptakan oleh Saul Needleman dan Christian Wunsch pada
tahun 1970[4]. Algoritma ini merupakan implementasi program
dinamis yang digunakan untuk menentukan tingkat kesamaan
atau kecocokan dua buah teks. Cara kerja algoritma ini adalah
sekuen DNA disejajarkan dengan cara mencocokkan serta
menggeser, sehingga didapatkan tingkat kesamaan maksimum
secara global atau menyeluruh (Global Alignment) dari kedua
sekuen DNA tersebut dengan kompleksitas O(mn). Dengan
melihat hasil serta proses algoritma Needleman-Wunsch dalam
pensejajaran DNA, maka dalam penelitian ini dibahas bagaimana
algoritma  Needleman-Wunsch  dapat  digunakan  untuk
menyejajarkan sekuen DNA virus korona sehingga dapat
mengetahui keberadaan mutasi pada virus korona. Data DNA
virus yang digunakan merupakan data di GenBank NCBI.

1.2 Rumusan Masalah

Berdasarkan latar belakang yang telah dikemukakan, dapat
ditarik rumusan masalah yaitu bagaimana menerapkan algoritma
Needleman-Wunsch untuk mengidentifikasi mutasi pada sekuen
DNA virus korona?

1.3 Batasan Masalah
Pada penelitian ini, penulis membuat batasan masalah
sebagai berikut :
1. Data yang digunakan adalah data sekuen DNA virus

korona pada GenBank National Center for Biotechnology
Information berformat FASTA (www. ncbi.nim.nih.gov)
dengan panjang 1500-3500 bp.



2. Penandaan mutasi dilakukan dengan cara membandingkan
sekuen DNA virus korona spesies yang sama tetapi di
waktu yang berbeda

1.4  Tujuan

Berdasarkan permasalahan yang telah dirumuskan
sebelumnya, tujuan dari Tugas Akhir ini adalah untuk
menerapkan algoritma Needleman-Wunsch dalam  proses
mengidentifikasi mutasi pada sekuen DNA virus korona.

1.5 Manfaat

Manfaat yang dapat diperoleh dari Tugas Akhir ini adalah
untuk mendapatkan hasil mutasi pada sekuen DNA virus korona
menggunakan algoritma Needleman Wunsch. Hasil identifikasi
tersebut diharapkan dapat memberikan kemudahan dalam bidang
kesehatan, khususnya dalam pembuatan obat untuk virus hasil
mutasi virus korona.

1.6 Sistematika Penulisan Tugas Akhir
Sistematika dari penulisan Tugas Akhir ini adalah sebagai
berikut :
1. BAB | PENDAHULUAN
Bab ini menjelaskan tentang gambaran umum dari
penulisan Tugas Akhir ini yang meliputi latar belakang
masalah, rumusan masalah, batasan masalah, tujuan
penelitian, manfaat penelitian, dan sistematika penulisan.
2. BAB Il TINJAUAN PUSTAKA
Bab ini berisi tentang materi-materi yang mendukung
Tugas Akhir ini, antara lain penelitian terdahulu, DNA,
Virus Korona, Mutasi, Sequence Alignment, Algoritma
Needleman-Wunsch.
3. BAB IIl METODOLOGI PENELITIAN
Pada bab ini dibahas tentang langkah — langkah dan metode
yang digunakan untuk menyelesaikan Tugas Akhir ini.



4. BAB IV PERANCANGAN IMPLEMENTASI
Pada bab ini akan menguraikan bagaimana tahapan-tahapan
dalam perancangan implementasi.

5. BAB V IMPLEMENTASI DAN PENGUJIAN
Bab ini menjelaskan mengenai implementasi dari algoritma
Needleman-Wunsch untuk mengidentifikasi mutasi pada
sekuen DNA virus korona. Setelah itu, dilakukan analisis
terhadap hasil implementasi. Analisis ini bertujuan untuk
melihat apakah algoritma tersebut dapat diterapkan untuk
mengidentifikasi mutasi pada sekuen DNA virus korona.

6. BAB VI PENUTUP
Bab ini berisi kesimpulan yang diperoleh dari pembahasan
masalah sebelumnya serta saran yang diberikan untuk
pengembangan selanjutnya.






BAB 11
TINJAUAN PUSTAKA

Pada bab ini dibahas mengenai dasar teori yang digunakan
dalam penyusunan Tugas Akhir ini. Dasar teori yang dijelaskan
dibagi menjadi beberapa subbab yaitu penelitian terdahulu, DNA,
Virus Korona, Mutasi, Sequence Alignment, Algoritma
Needleman-Wunsch.

2.1  Penelitian Terdahulu

Penelitian terdahulu yang digunakan dalam tugas akhir
ini adalah beberapa penelitian yang relevan dengan tema yang
diambil. Diantaranya adalah penelitian yang dilakukan oleh
Vijay naidu dan Ajit narayanan[5] pada tahun 2016 mengenai
Needleman-Wunsch and Smith-Waterman algorithms for
identifying viral polymorphic malware variants. Dalam
penelitian tersebut dijelaskan mengenai pengujian efek
penggunaan algoritma Needleman-Wunsch dan  Smith-
Waterman dalam pendekatan berbasis string untuk identifikasi
signature secara otomatis guna mendeteksi beberapa atau semua
varian malware  polimorfik.  Penelitian ini  berhasil
mengidentifikasi varian virus malware polimorfik yang
diketahui dari virus JS.Cassandra dan virus W32 Kkitti.

Penelitian lainnya dilakukan oleh Mikhael avner malendes
dan Hendra bunyamin[6] pada tahun 2017 mengenai
perbandingan algoritma Needleman-Wunsch dan Lempel-Ziv
dalam teknik global sequence alignment. Dalam penelitian
tersebut, disimpulkan bahwa algoritma Needleman-Wunsch
memiliki performansi yang lebih unggul baik untuk data yang
kecil maupun yang besar, namun algoritma Lempel-Ziv memiliki
keunggulan dalam hal pengolahan dataset dengan faktorisasi
sempurna.

Penelitian lainnya dilakukan oleh Aswin swastika dkk[7]
pada tahun 2008 mengenai analisis dan implementasi algoritma
Needleman-Wunsch sebagai alat bantu mendeteksi plagiarisme

7



source code (studi kasus: tugas praktikum laboratorium common
stt telkom). Algoritma Needleman-Wunsch dapat digunakan
untuk menentukan tingkat kemiripan dua source code sebagai alat
bantu untuk mendeteksi adanya tindak plagiarisme.
Implementasinya untuk pensejajaran source code, setiap token
atau baris dari source code dianalogikan sebagai gugus-gugus
karbon dalam pensejajaran dna. Dari hasil penelitian diperoleh
suatu kesimpulan bahwa algoritma Needleman- Wunsch ini dapat
menentukan tingkat kesamaan secara akurat, serta dapat diketahui
jenis kecurangan / plagiarisme yang ada dengan proses lebih
lanjut. Data yang digunakan dalam penelitian ini adalah tugas
praktikum yang dikumpulkan oleh mahasiswa telkom. Pada tahun
2009, Dian perdhana putra [8] melakukan penelitian mengenai
aplikasi dynamic programming dalam algoritma Needleman-
Waunsch untuk penjajaran dna dan protein. Dalam penelitiannya
dilakukan perbandingan performansi antara algoritma Brute Force
dan Needleman-Wunsch, disimpulkan bahwa Needleman-
Wunsch memiliki best alignment dan kompleksitas lebih bagus
daripada Brute Force.

Berdasarkan beberapa penelitian sebelumnya, dalam
penelitian ini saya akan melakukan penyejajaran sekuen
(sequence alignment) pada sekuen dna virus korona
menggunakan algoritma Needleman-Wunsch serta
mengidentifikasi mutasi pada sekuen dna virus korona sehingga
kita dapat mengetahui dimana letak mutasi dari kedua virus
tersebut.

2.2 Struktur DNA

Deoxyribonucleic acid (DNA) adalah suatu materi yang
terdapat pada tubuh manusia dan semua makhluk hidup yang
diwarisi secara turun menurun. Semua sel pada tubuh memiliki
DNA yang sama dan sebagian besar terdapat pada nukleus. DNA
juga dapat ditemukan pada mitokondria [9]. DNA merupakan
biomolekul yang berupa asam nukleat (terdapat dalam inti sel
atau nucleus), vyang berfungsi untuk menyimpan informasi
genetik pada suatu organisme. DNA merupakan polimer yang



terdiri dari tiga komponen utama vyaitu gugus fosfat, gula
deoksiribosa dan basa nitrogen. Basa-basa nitrogen tersebut
adalah Adenin (A), Sitosin (C), Guanin (G), dan Timin (T).
Adenin berikatan dengan Timin, dan Sitosin berikatan dengan
Guanin. DNA berbentuk untai ganda (double helix) yang
disatukan oleh ikatan hidrogen antara basa-basa di dalam
kedua untai tersebut. Pada struktur untai ganda, orientasi rantai
nukleotida pada satu untai berlawanan dengan orientasi untai
nukleotida lainnya. Rangkaian DNA ini memiliki kode-kode yang
merepresentasikan ciri fisik makhluk hidup, cara bekerja sel dan
lain-lain. Kerja sel dapat dilihat dari protein yang dihasilkan dari
kombinasi DNA ini. DNA akan mengalami transkripsi menjadi
RNA (Ribo-nucleic acid), yaitu rangkaian nukleotida seperti
halnya DNA, namun nukleotida Thymine diganti dengan Uracil
(V) [10]. Fungsi DNA adalah untuk bereplikasi dan mensintesis
protein. Replikasi diperlukan untuk memberikan informasi yang
sama pada tiap sel baru ketika terjadi pembelahan. Dalam proses
sintesis protein, DNA menyediakan informasi genetik yang
diperlukan oleh sel untuk dapat berfungsi secara fungsional dan
struktural. Terkadang, bisa terjadi perubahan yang tidak
direncanakan pada suatu bagian DNA yang disebut mutasi.

2.3 Virus Korona

Virus merupakan suatu individu yang tidak dapat
dideskripsikan sebagai hewan maupun tumbuhan. Jika hewan dan
tumbuhan mengandung dua asam nukleat yaitu DNA dan RNA,
sebaliknya virus hanya mengandung salah satunya. Asam nukleat
tersebut dapat merangsang siklus replikasi virus secara lengkap.
Virus hanya dapat bereplikasi dan hidup pada inang hidup, jika
inang tersebut akhirnya mati maka virus akan berpindah pada sel
yang masih hidup [11].

Genus coronavirus termasuk ke dalam keluarga
Togaviridae, mempunyai amplop yang tipis dengan diameter
tubular nucleocapsid sebesar 9 nm. Genom dari virus genus ini
terdiri dari single-stranded RNA dan memiliki berat yang tidak
terdefinisikan. Pada strain yang menyerang manusia dapat
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menyebabkan demam, dan pada hewan, coronavirus dapat
menyerang organ pernafasan, pencernaan atau dapat
menyebabkan penyakit sistemik [12]. Terdapat tiga grup
coronavirus yang dapat menyerang mamalia dan unggas. Grup
pertama termasuk di dalamnya adalah feline coronavirus (FCoV),
canine coronavirus (CCV), transmissible gastroenteritis virus
(TGEV) pada babi dan human coronavirus 229E. Grup kedua
terdiri dari bovine coronavirus dan mouse hepatitis virus,
sedangkan grup yang ketiga terdiri dari avian infectious
bronchitis virus serta variasinya [13].
2.4  Mutasi

Mutasi adalah perubahan struktur pada materi genetik suatu
makhluk yang terjadi secara acak dan merupakan dasar bagi
sumber variasi organisme hidup yang bersifat terwariskan
(heritable). Mutasi bisa terjadi pada saat proses transkripsi,
translasi dan duplikasi. Istilah mutasi pertama kali dikemukakan
oleh Hugo de Vries vyaitu perubahan fenotipe yang tidak
direncanakan pada bunga Oenothera lamarckiana dan terjadi
karena penyimpangan gen. Selanjutnya Seth Wright melaporkan
mutasi pada domba jenis Ancon berkaki pendek dan bersifat
menurun. Penelitian ilmiah tentang mutasi juga dilakukan oleh
Morgan menggunakan Drosophila melanogaster. Kemudian
Herman Yoseph Muller juga berhasil melakukan mutasi buatan
menggunakan sinar X terhadap lalat buah[14,15]. Mutasi dapat
menyebabkan pertumbuhan dan kematian sel, dan mungkin juga
menyebabkan timbulnya suatu penyakit. Salah satu penyakit yang
mengalami mutasi adalah corona virus.
2.4.1 Klasifikasi Mutasi

Ada 4 Klasifikasi mutasi yaitu [16]:

1. Tipel
Suatu mutasi yang disebabkan oleh perubahan nukleotide,
misalnya “a” berubah menjadi “g”.
2. Tipe?2
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Suatu mutasi yang terjadi karena ada bagian nukleotide
yang berubah urutan posisinya, misalnya bagian “accgu”
berubah urutan menjadi “guacc”.

3. Tipe3

Suatu mutasi yang disebabkan oleh penyisipan segmen

baru ke dalam sekuen, misalnya penyisipan “aa” di bagian

tengah pada segmen “gguugg” akan mengubah seggmen
menjadi “gguaaugg”.
4. Tipe 4

Suatu mutasi yang terjadi karena penghapusan segmen

nukleotide pada sekuen, misalnya penghapusan nukleotide

“ag’dari segmen “acaguua” sehingga segmen berubah

menjadi “acuua”.

Karena mutasi tipe 1dan tipe 2 tidak mengubah posisi dari
semua nukleotida maka mutasi ini disebut mutasi substitusi.
Sedangkan mutasi tipe 3 dan tipe 4 disebut mutasi pemindahan
karena dapat mengubah posisi nukleotida.

2.5 Sequence Alignment
Sequence dalam bioinformatika dapat dideskripsikan
menggunakan notasi berikut:
A = (aq,ay,as, ...,ana) B = (bq, by, b3, ...,bnb)

C = (c1,€2,€3, -, Cn,) (1)
Dengan A, B, C menyatakan sekuen. a;, b;, c; menyatakan unit-
unit dasar dari sekuen pada posisi ke-i, dimana elemen-elemen
tersebut diperoleh dari himpunan V, = {0,1,...,q — 1). Panjang
dari A, B, C adalah n,,n,,n.. Apabila A, B, C adalah sekuen
DNA maka g=4 dan V;; = {a, c, g, t/u} namun bila A, B, C adalah
sekuen protein maka g=20 dan V;, adalah himpunan dari 20 asam
amino.

Sequence alignment merupakan proses penyusunan/
penyejajaran suatu sekuen dengan satu atau lebih sekuen lainnya
sehingga persamaan sekuen-sekuen tersebut tampak nyata atau
diperoleh tingkat kesamaan di antaranya (sequence similarity)[1].
Sequence alignment merupakan perangkat yang sangat penting
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dalam analisis posisi dan tipe mutasi yang tersembunyi di dalam
sekuen biologis[16]. Untuk menegaskan hubungan antara
beberapa mutasi dapat dilakukan suatu pendekatan dengan
membandingkan perbedaan yang ada dalam suatu family of
sequence.

Definisi Sekuen[16]:

1. Sekuen A’ adalah perluasan sekuen A, dimana A’
adalah sekuen A dengan penambahan simbol “-*

2. Sekuen A’ dan B’ merupakan perluasan double sekuen
dari A,B, jika masing-masing dari A" dan B’ adalah
perluasan dari A dan B

3. Grup sekuen A’ merupakan perluasan dari multiple
sekuen A

Sequence alignment dalam sekuen DNA dilakukan untuk

mencari tingkat kesamaan diantara sekuen-sekuen yang
disejajarkan. Sequence alignment digunakan untuk mempelajari
evolusi sekuen-sekuen dari leluhur (keturunan) yang sama
(common ancestor). Ketidakcocokan (mismatch) dalam alignment
diasosiasikan dengan proses mutasi, sedangkan kesenjangan (gap,
tanda “-“ ) diasosiasikan dengan proses insersi (bertambahnya
sekumpulan asam amino yang baru dalam sekuen) atau delesi
(berkurangnya sekumpulan asam amino dalam sekuen)[17].
Berikut adalah contoh alignment dari dua sekuen pendek

DNA yang berbeda

A _G_CTAGA

| | I I N

A GGTCTAGA

Tanda | menyatakan adanya kecocokan atau match diantara

kedua sekuen. Penyejajaran sekuen DNA memiliki dua macam
teknik, yaitu dengan penyejajaran global maupun lokal.
Penyejajaran global (global alignment) adalah penyejajaran yang
dilakukan untuk keseluruhan sekuen, beberapa algoritma yang
digunakan dalam penyejajaran lokal antara lain adalah Smith-
Waterman, FASTA, BLAST, dan masih banyak algoritma yang
sedang dikembangkan. Sedangkan penyejajaran local (local
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alignment ) adalah penyejajaran yang dilakukan ke beberapa atau
sebagian sekuen, algoritma yang biasa digunakan adalah
algoritma Needleman-Wunsch.

GKG
GKG

LGPSSKQT 8-8 D
I Global alignment
o

LN-1TTKSA

=
=

Local alignment

Gambar 2.1 Perbedaan global alignment dan local alignment [4]

2.6 Algoritma Needleman-Wunsch

Algoritma Needleman-Wunsch merupakan implementasi
program dinamis (dynamic programming), yaitu suatu algoritma
untuk memecahkan masalah yang bekerja dengan menguraikan
solusi menjadi sekumpulan tahap (stage) dimana solusi dari
persoalan tersebut dapat dipandang atau dipertimbangkan.
Perbedaaan algoritma greedy dan program dinamis (dynamic
programming) terletak pada jumlah rangkaian keputusan yang
dihasilkan, greedy hanya memiliki satu, sedangkan program
dinamis  memiliki  lebih dari satu  keputusan  yang
dipertimbangkan.

Dalam bioinformatika, tingkat perbedaan atau mismatch
biasanya ditentukan oleh matrik nilai (score matrix). Misalnya
dalam algoritma program dinamis (dynamic programming), A’ =
(a'y,a'y,...,a"y) B'=(b',b',, ...,b",) merupakan alignment
optimal untuk sekuen berpasangan A = (a,,a,,as, ...,a,,) B =
(b1, by, b3, ..., by)).

Algoritma  Needleman-Wunsch  digunakan  untuk
menentukan tingkat kesamaan atau kecocokan dua buah teks.
Algoritma ini juga digunakan untuk menemukan alignment yang
memiliki nilai optimal pada global alignment di dua buah sekuen.
Algoritma ini diciptakan oleh Saul Needleman dan Christian
Wunsch pada tahun 1970[18].
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Adapun langkah-langkah pengerjaan algoritma Needleman-
Wunsch[16] adalah
a. Inisialisasi Matriks

Misal sekuen A =a,,a,,..,a, dan B = by,b,,..., by,
maka buat matriks nilai (score matrix) berukuran (n+1) x (m+1).
Dimana n adalah banyak baris yang menyatakan panjang sekuen
pertama, dan m adalah banyak kolom yang menyatakan panjang
sekuen kedua. Kemudian isi baris pertama dan kolom pertama
matriks nilai (score matrix) dengan nilai dari gap penalty. Gap
penalty merupakan nilai yang diperoleh ketika dilakukan
perbandingan antara residu dalam sebuah sekuen dengan karakter
kosong (gap) dalam sekuen lainnya.

b. Pengisian Matriks

Misalkan matriks nilai (score matrix) disebut matriks S,
maka rumus untuk elemen dari matriks S adalah

Si—-1,j—1) +s(a; b))
S(i,j) = max Si—-1,))—d (2)
Si,j—1)—d

Dimana:

e S(i —1,j — 1) = elemen matriks S di diagonal kiri atas

e S(i,j — 1) = elemen matriks S di kiri S(i, j)

e S(i —1,j) = elemen matriks S di atas S(i, j)

es(a; bj) = elemen matriks substitusi di residu i pada

sekuen a dan residu j pada sekuen b

e d = gap penalty/skor penalti pada virtual symbol

Dengan asumsi model gap linear, yaitu bahwa

s(—,a) =s(a,—) = —d untuk a € Q dimanad > 0 (3)

maka nilai dari daerah gap dengan panjang L sama dengan

- dL. Jika skor penalti virtual symbol adalah d, maka
5(0,j) = —jxd, s(i,0) = —ixd,s(0,0) = 0, dan
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skor match, jika a; = b;

s(ai, bj) = {skor mismatch, jika a; # b; ()
b S S
(0,00 s(01) =s(02) s(03) . 5(0,m)
ay (1,00 s(1,1)  s=(1,2) s(1,3) o S(1,m)
a, (200 (21 s(22) s(2,3) v §(2,m)
ap s(n,0) s(n1) s(n2) sn3) .. s(nhm)

Gambar 2.2 Matriks substitusi dari sekuen A dan B[16]

c. Langkah Traceback

Setelah matriks nilai (score matrix) berukuran (n+1)x(m+1)
telah terisi sepenuhnya, maka alignment score (jumlah dari semua
nilai substitusi ditambah dengan jumlah dari semua gap penalty)
maksimum dari dua buah sekuen adalah nilai dari elemen paling
kanan bawah dari matriks nilai (score matrix), yaitu S(n + 1, m +
1) = s(n,m) = s(i,)).
Sf-1,j-1} Sf-1.)

5!:55_ 3‘::I |

S(LJ-1] ET AT

-

Gambar 2.3 Langkah Traceback[16]
S(i,j) sebagai titik awal melakukan traceback hingga titik
akhir s(0,0). Jika S(i,j) =S>{—1,j—1)+s(a; b)) maka
lintasannya :(i,j) » (i — 1,j — 1).

d. Menentukan hasil alignment

- Menotasikan pasangan dari DNA sebagai a;, b; jika alur
mundurnya dimulai dari a;, b; ke sudut kiri atas.

- Menyisipkan suatu virtual symbol pada sekuen vertikal
dan menotasikannya sebagai (a;,—) jika alur
mundurnya horizontal.
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- Menyisipkan suatu virtual symbol pada sekuen
horizontal dan menotasikannya sebagai (—, b;) jika alur
mundurnya vertikal.

Sebagai contoh diketahui sequence DNA dengan ukuran 7
dan 6 masing masing sebagai berikut:
Sequence 1: TCGATTA - panjang: 7
Sequence 2: CGTGCA -> panjang: 6
Maka dibuat matriks nilai S awal dengan ukuran 8x7

Tabel 2.1 Contoh matriks nilai S awal

S(i,j) ¢ G T G ¢ A
0

T

C

G

A

T

T

A

Misalkan:

nilai match: 5
nilai mismatch: -3
nilai gap (d): 3

selanjutnya akan dihitung nilai matriks substitusi s, untuk
contoh perhitungan matriks substitusi s secara lengkap dapat
dilihat di lampiran tabel 1. Sehingga didapatkan matriks substitui
seperti tabel 2.2 dibawah ini.

Tabel 2.2 Contoh hasil matriks substitusi s
S(Cli, bl) C G T G C A
0 -3 -6 -9 | -12 | -15 | -18
T -3 -3 -3 5 -3 -3 -3
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C -6 5 -3 -3 -3 5 -3
G -9 -3 5 -3 5 -3 -3
A -12 | -3 -3 -3 -3 -3 5
T -15 | -3 -3 -3 -3 -3
T -18 | -3 -3 -3 -3 -3
A 21 | -3 -3 -3 -3 -3 5

selanjutnya akan dihitung nilai matriks nilai S, untuk
contoh perhitungan matriks nilai S secara lengkap dapat dilihat di
lampiran tabel 2. Sehingga didapatkan matriks substitui seperti
tabel 2.3 dibawah ini.
Tabel 2.3 Contoh matriks nilai S

C G T G C A
0 -3 -6 9 | 12 | 15 | -18
T| -3 -3 -6 -1 -4 7| -10
cC| -6 2 -1 -1 -4 1 -2
G| -9 -1 4 1 -2 -2
Al 12 | -4 4 4 1 -2 3
T | 15 | -7 9 6 3 0
T | 18 | -10 | -2 6 6 0
A| 21| 13 | 5 3 3 8

Dalam contoh diatas, langkah traceback dimulai dari S(7,6)
Score current = 8 (nilai matriks ke i,j)
Score diagonal =3+5=8
Score left=3-3=0
Scoreup=0-3=-3

Karena score current = Score diagonal = 8, maka
i-1=7-1=6
j-1=6-1=5
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sehingga sel selanjutnya adalah S(6,5).
Untuk S(6,5):
Score current = 3
Score diagonal = 6-3 =3
Score left=6-3=3
Scoreup= 3-3=0
Karena score current = Score diagonal= 3, maka
i-1=6-1=5
j-1=5-1=4
sehingga sel selanjutnya adalah S(5,4).
Langkah traceback dilakukan hingga elemen terakhir yaitu
S(0,0).

Tabel 2.4 Contoh langkah traceback

C G T G C A

0 3 -6 9 | 12 | 15 | -18
T| 3 | 3 -6 -1 -4 -7 | -10
cl| 6 \ 2 1 1 4 1 -2
G| -9 1 N N 1 2 2
Al 12| -4 4 | 4 1 -2 3
T| 15 | 7 1 } 9« 6 . 3 0
T | -18 | -10 -2 6 6 [ 3 0
Al 21| 13 | 5 3 3 3 8

Dari contoh diatas didapatkan hasil alignment seperti
dibawah ini:

Sequence 1: TCGAT-TA

Sequence 2: i .

Dilihat & daf™ hasil sequence alignment diatas,
menunjukkan pada kedua sequence tersebut mengalami mutasi
pada nukleotida ke-7 yaitu T pada sekuen pertama berubah
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menjadi C pada sekuen kedua. Score dari alignment kedua
sequence tersebut adalah 8 dan homologynya adalah 50%.
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BAB 111
METODE PENELITIAN

Pada bab ini dijelaskan objek, peralatan, dan langkah-
langkah yang digunakan dalam penyusunan Tugas Akhir.
Disamping itu, dijelaskan pula prosedur dan proses pelaksanaan
setiap langkah yang dilakukan dalam menyelesaikan Tugas
Akhir.

3.1 Objek dan Aspek Penelitian

Objek yang digunakan dalam penelitian ini adalah data
DNA virus korona spesies yang sama namun waktu yang berbeda
di GenBank NCBI( Database mengenai informasi bioteknologi di
Amerika Serikat) berformat FASTA. Sedangkan aspek penelitian
yang diteliti adalah menyejajarkan sekuen DNA virus korona
kemudian mengidentifikasi mutasi pada sekuen DNA virus
tersebut.

3.2 Peralatan
Penelitian ini menggunakan peralatan berupa perangkat
keras dan perangkat lunak, antara lain:
1. Perangkat keras
Perangkat keras yang digunakan laptop dengan spesifikasi:
o Sistem operasi windows 7, 32-bit.

e Prosesor AMD E1-1200 APU with Radeon(tm) HD
Graphics @ 1.40GHz.
¢ RAM 2,00 GB.
2. Perangkat Lunak
Perangkat lunak yang digunakan adalah software Anaconda
dan aplikasi Jupyter Notebook 5.0.0.

3.3 Tahapan Penelitian

Langkah-langkah yang digunakan dalam menyelesaikan
Tugas Akhir ini yang diringkas dalam Gambar 3.1 adalah sebagai
berikut :

1. Studi Literatur
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Studi literatur mengenai sequence alignment menggunakan
algoritma Needleman-Wunsch dan pengumpulan data DNA virus
korona di GenBank NCBI berformat FASTA dalam
menyelesaikan tugas akhir ini. Konsep-konsep ini didapat dari
buku-buku literatur, jurnal, paper, prosiding, maupun artikel-
artikel dari internet.

2. Sequence Alignment dengan Algoritma Needleman-

Wunsch

¢ Langkah-langkah algoritma needleman wunsch untuk

menyejajarkan sekuen DNA virus sebagaimana dijelaskan dalam
tinjauan pustaka diatas yaitu:

a. Inisialisasi Matriks

b. Pengisian Matriks

c. Langkah Traceback

Keluaran dari implementasi algoritma Needleman-Wunsch

ini  berupa nilai dan visualisasi hasil penjajaran. Keluaran
tersebut ditampilkan pada simulasi yang selanjutnya digunakan
untuk analisis dan pembahasan. Keluaran tersebut terdiri atas :

1. Length, yaitu panjang penjajaran yang terbentuk.

2. Similarity, yaitu jumlah sekuen yang match dan
persentase kemiripan dua sekuen yang dijajarkan dari
hasil panjang penjajaran yang terbentuk.

3. Gaps, yaitu yang mewakili persentase kemunculan gaps

dari panjang sekuen penjajaran yang terbentuk.

Score, yaitu total nilai hasil penjajaran.

Visualisasi hasil penjajaran dua sekuen yang berupa
bentuk pasangan penjajaran sekuen yang dipisahkan
dengan simbol (“ | ) untuk pasangan sekuen yang
match (“ ) untuk pasangan sekuen yang mismatch dan
() untuk pasangan sekuen yang muncul gaps.

o ks

o Mutasi
Dari sekuen DNA virus corona yang telah dilakukan
pensejajaran  sekuen menggunakan algoritma Needleman-
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Wunsch, maka dapat diidentifikasi sekuen DNA ke berapa yang
mengalami mutasi. Selanjutnya hasil dari identifikasi akan
ditampilkan dalam simulasi.

3. Implementasi pada program
Program yang akan dibuat adalah program yang
mengimplementasikan algoritma Needleman-Wunsch  untuk
menyejajarkan sekuen DNA virus guna mengidentifikasi mutasi
dari sekuen DNA virus korona. Program yang dibuat
menggunakan bahasa pemrograman Phyton.

4. Uji coba dan pembahasan

Uji coba dan pembahasan dilakukan dengan melakukan
simulasi program. Proses ini untuk membantu menganalisis hasil
uji coba dan pembahasan sehingga dapat diberikan saran untuk
pengembangan penelitan selanjutnya.

5. Penarikan kesimpulan
Penarikan kesimpulan dilakukan dengan memperhatikan

hasil dan pembahasan yang telah diselesaikan pada tahap-tahap
sebelumnya. Kesimpulan yang ditarik adalah mengenai
identifikasi mutasi pada sekuen DNA virus korona menggunakan
algoritma Needleman-Wunsch.
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Gambar 3.1Diagram Alir Metode Penelitian




BAB IV
PERANCANGAN IMPLEMENTASI

Bab ini menjelaskan rancangan implementasi yang
menggambarkan proses rancang bangun secara terperinci dari awal
analisis  metode algoritma  Needleman-Wunsch  hingga
implementasi atau simulasi algoritma Needleman-Wunsch untuk
identifikasi mutasi dan digunakan sebagai acuan untuk
implementasi.

4.1 Analisis Sistem

Analisis kerja sistem secara keseluruhan merupakan langkah
awal dalam pembuatan program yang digunakan untuk mengetahui
gambaran keseluruhan dari proses kerja program yang akan dibuat.
Program vyang dibuat adalah program penyejajaran sekuen
menggunakan algoritma Needleman-Wunsch yang kemudian
digunakan untuk identifikasi mutasi pada sekuen DNA virus
korona. Tahap ini bertujuan untuk menjelaskan tentang proses-
proses yang dilakukan terhadap data awal yang diperoleh,
sehingga identifikasi mutasi pada sequence DNA virus korona
dapat dilakukan. Ada beberapa hal yang akan dibahas dalam
analisis metode yaitu: Pengambilan data, perancangan diagram
alir.

4.1.1 Pengambilan Data

Data sequence DNA virus korona berbagai jenis didapatkan
dari website https://www.ncbi.nlm.nih.gov/. Pengambilan data
digunakan untuk membantu user dalam penyejajaran dan
identifikasi mutasi pada sequence DNA virus korona. Data sekuen
yang diambil berformat fasta. Pengambilan data ini dapat dilakukan
secara manual oleh user dan secara online oleh perangkat lunak
yang dibuat.
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Develop Analyze Research

Gambar 4.1 Tampilan website NCBI

4.1.2 Perancangan Diagram Alir dan Pseudocode
a. Diagram Alir

Pada tahap ini menjelaskan tentang alir dari program ini. Langkah
pertama dalam diagram ini adalah penyejajaran dengan algoritma
Needleman-Wunsch. Kemudian dilakukan identifikasi letak mutasi
pada sekuen tersebut. Proses ini dilakukan dengan menggunakan
software Anaconda dan aplikasi Jupyter Notebook 5.0.0. Diagram
alir proses ini sesuai dengan Gambar 4.2.
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Input sequence DNA virus korona, skor
match, mismatch dan gap tertentu

v

Inisialisasi matriks nilai dengan match, mismatch dan gap tertentu

v

Pengisian matriks S dengan rumus pada persamaan (2)

!

Melakukan Traceback

!

Hasil alignment menggunakan algoritma
needleman wunsch

v

Identifikasi letak mutasi dari kedua sequence

v

Hasil identifikasi (panjang sequence, posisi
mutasi, dan subsequence yang mengalami
mutasi)

Gambar 4.2 Diagram AL aqleman-Wunsch untuk
Identifikasi Mu Virus Korona
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User Perangkat Lunak

'

Jalankan program

¥

Data sekuen online?

TIDAK

Input Sekuen dari Repository user =i

Download online data sekuen di MCBI

)

¥

Input Skor Match, Mismatch, dan Gap

L .

= NMelskukan Penyejajaran Sekuen

v

|dentifikasi Letak Mutasi

v

Menampilkan Hasil

'

f

Gambar 4.3 Activity Diagram

b. Pseudocode

Algoritma Sequence_Alignment
{Melakukan penyejajaran dua sekuen DNA dan mengidentifikasi letak
mutasinya}
Deklarasi:
Seql: string
Seq2: string
F,s: matriks
Alignmentl, Alignment2, Mutasil, Mutasi2: array
Vall, Val2, Val3, Score, ScoreDiag, ScoreVer, ScoreHor, d, i, j: integer
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Deskripsi:
Read(Seql, Seq2)
F(0,0)<-0
For i=1 to length(Seql)
F(i,0) € F(i-1,0)-d
Endfor
For j=1 to length(Seq2)
F(0,j) € F(0,j-1)—d
Endfor
For i=1 to length(Seql)
For j=1 to length(Seq2)
Vall € F(i-1,j-1) + s(Seq(i), Seq2(j))
Val2 € F(i-1,j) - d
Val3 < F(i,j-1) - d
F(i,j) € max (vall, val2, val3)
Endfor
Endfor

i= length(Seql)
j= length(Seqg2)
while i>0 or j>0
if (i==0)
Alignmentl € “-“+ Alignmentl
Alignment2 < Seq2(j)+ Alignment2
=il
Endif
Elseif (j==0)
Alignmentl < Seql(i)+ Alignment
Alignment2 & “-“+ Alignment2
i=i-1
Endif
Else
Score € F(i,j)
ScoreDiag € F(i-1,j-1)
ScoreHor< F(i-1,))
ScoreVer< F(i,j-1)
If (Score==ScoreDiag+s(Seql(i), Seq2(j)))
Alignment1 < Seql(i)+Alignmentl
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Alignment2 < Seq2(j)+Alignment2
i=i-1
=1
Endif
Elseif (Score==ScoreVer-d)
Alignmentl & “-“+ Alignment]
Alignment2 < Seq2(j)+ Alignment2
=il
Endif
Elseif (Score==ScoreHor-d)
Alignmentl < Seql(i)+ Alignmentl
Alignment2 &“-“ + Alignment2
i=i-1
Endif
Endif
Endwhile
Mutasil=[]
Mutasi2=[]
For i=0 to length(Alignment1)
If (Alignmentl1[i] != Alignment2[i] && Alignment1[i]!= “-
“ && Alignment2[i]l= “-)
Mutasil[i]€ Alignmentd]i]
Mutasi2[i] € Alignment2]i]
Endif
Endfor

4.2 Perancangan sequence alignment dengan Algoritma

Needleman-Wunsch dan Identifikasi Mutasi

Tahap ini bertujuan untuk menyejajarkan dua sekuen DNA
virus korona menggunakan algoritma Needleman-Wunsch.
Tahapan-tahapan algoritma Needleman-Wunsch adalah

a. Inisialisasi matriks

Misalkan sekuen 1 berukuran m dan sekuen 2 berukuran

n. Maka dibentuk matriks nilai berukuran (m+1) x (n+1).
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Implementasi program untuk inisialisasi matriks adalah
sebagai berikut:

def matrikszeros(shape):
matriks =[]
for x in range(shape[0]):
matriks.append([])
for y in range(shape[1]):
matriks[-1].append(0)
return matriks

Adapun modul yang digunakan adalah
1. from PyQt5 import QtWidgets, uic
modul yang digunakan untuk menampilkan GUI.
2. import requests
modul yang digunakan untuk mengirim request HTTP.
3. from tkinter import filedialog, Tk
modul yang digunakan untuk menampilkan tampilan
direktori komputer user.

b. Pengisian Matriks
Pengisian matriks nilai S menggunakan rumus pada
persamaan (4) dengan skor match, mismatch, dan gap yang telah
ditentukan. Sebelum melakukan pengisian matriks, dicari terlebih
dahulu matriks substitusi dengan persamaan:
s(0,j) = —jxd, s(i,0) = —ixd,dan s(0,0) = 0
skor match, jika a; = b;
dan s(ay, by) = {skor mismatch, jika a; # b;
adapun implementasi dari program pengisian matriks
substitusi adalah

def match_score(alpha, beta):
if alpha == beta:
return match_award
elif alpha =="-' or beta =="-"
return gap_penalty
else:
return mismatch_penalty
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Selanjutnya akan dihitung matriks nilai mengggunakan persamaan
S(l - 1,] - 1) + S(ai,bi)
S(,j) = max Si—-1,j)—d
S, j—1)—d
Adapun implementasi untuk program pengisian matriks nilai
adalah sebagai berikut:

foriinrange(0, m + 1):
score[i][0] = gap_penalty * i*(-1)
for j in range(0, n + 1):
score[0][j] = gap_penalty * j*(-1)
for i inrange(1, m + 1):
for j inrange(1, n + 1):
match = score[i - 1][j - 1] +
match_score(seql[i-1], seq2[j-1])
delete = score[i - 1][j] - gap_penalty
insert = score[i][j - 1] - gap_penalty
score[i][j] = max(match, delete, insert)

¢. Langkah Traceback
Setelah itu dilakukan langkah traceback dari titik awal S(7,6)
hingga titik akhir S(0,0) dimana Jika S(i,j) =S(i—1,j—1) +
s(a;, bj) maka lintasannya :(i,j) = (i —1,j — 1). Implementasi
ari proaram untuk melakukan traceback adalah:
# Traceback and compute the alignment
aligni, align2=","
i,j = m,n # start from the bottom right cell
whilei>0andj>0:
score_current = score[i][j]
score_diagonal = score[i-1][j-1]
score_up = score[i][j-1]
score_left = score[i-1][j]
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if score_current == score_diagonal +
match_score(seql[i-1], seq2[j-1]):
alignl +=seql[i-1]
align2 +=seq2[j-1]
i-=1
j=1
elif score_current == score_left + gap_penalty:
alignl +=seql[i-1]
align2 +="-'
i-=1
elif score_current == score_up + gap_penalty:
alignl +="-'
align2 +=seq2[j-1]
j-=1

# Finish tracing up to the top left cell
while i > 0:
alignl += seql[i-1]
align2 +="-'
i-=1

while i > 0

T, TUCTTIUTIRAST TTTUTAasT.

Mutasi merupakan proses perubahan suatu nucleotide

menjadi DNA nucleotide yang lain.

Presentase kesamaan atau identity dari kedua sequence

tersebut dihitung dengan menggunakan rumus:

Banyaknya nucleotide kedua sequence yang sama

panjang sequence setelah disejajarkan

x 100
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Adapun implementasi dari program untuk mengitung homology
adalah:

homology =0
for i in range(0,len(alignl)):
if alignl[i] == align2[i]:
symbol = symbol+| '
homology = homology + 1
homology = float(homology) / len(alignl) * 100




BAB V
IMPLEMENTASI DAN PENGUJIAN

Pada bab ini dijelaskan tentang implementasi dalam bahasa
pemrograman python dan hasil uji coba program dalam
menerapkan algoritma Needleman-Wunsch untuk identifikasi
mutasi pada sequence DNA virus korona.

51 Implementasi Perangkat Lunak

Program untuk menerapkan algoritma Needleman-Wunsch
untuk identifikasi mutasi pada sequence DNA virus korona
diimplementasikan dalam bahasa pemrograman Python dengan
menggunakan software Anaconda dan aplikasi Jupyter Notebook
5.0.0.
5.2 Tampilan Aplikasi

Pada program, terdapat beberapa tombol dan isian untuk
memudahkan user dalam menyelesaikan identifikasi mutasi pada
sequence DNA virus korona. Program dibuat dengan tampilan
GUI menggunakan QtDesigner pada software python3. Terdapat
4 tampilan GUI, yaitu:

a. Tampilan Utama Program (Home.ui)

Tampilan pada GUI home.ui ini digunakan untuk
tampilan awal/utama user dengan peranggkat lunak. pada GUI ini
terdapat tiga button yang digunakan untuk memudahkan user
memilih jenis input data yang digunakan yaitu copy string, upload
file from computer dan download online. Tombol copy string
digunakan apabila user langsung meng-copy paste sekuen DNA
ke text area pada GUI. Tombol upload file from computer
digunakan apabila user menimputkan sekuen DNA dari direktori
komputer user dan tombol download online digunakan apabila
user ingin memasukkan sekuen DNA data secara online dari
NCBI. Seperti pada gambar berikut:
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Home - home.ui

(=N
Departemen Matematika
Fakultas Matematika Komputasi Dan Sains Data M@
Institut Teknologi Sepuluh Nopember Surabaya
Penerapan Algoritma Needleman Wunsch
untuk ldentifikasi Mutasi pada Sequence DNA Virus Korona

Selamat Datang pada Program Tugas dkhir
Alfiana Ririsati Dewi 06111440000013
Program ini dapat disumakan untuk nenyejajarkan sequence DNA virus korona mengsunakan
dlgoritma Needleman Wunsch dan dapat digunakan untuk mengidentifikasi mutasi pada DHA wirus tsh.

Silahkan pilih masukan dolumen yang anda inginkan dibawah ini:

Copy String [copy dan paste sequence DNA vins korana pada text box di jendela yang telah disediakan)
Upload File from Computer | (pilih file: DNA wirus korona format FASTA vany anda simpan pada direkiar komputed)
Download Online (download online sequence DA virus korona pada GenBank NCEI)

Contact Ririsslfianat@gmail corm

Gambar 5.1 Tampilan utama program

b. Tampilan Program dengan Pilihan Input Copy String

(Guistring.ui)

Tampilan pada GUI Guistring.ui ini merupakan
tampilan ketika user mengklik tombol Copy String di home.ui.
Pada GUI ini terdapat beberapa tombol, area masukan dan
keluaran. Tombol align digunakan untuk melakukan proses
penyejajaran sekuen dan identifikasi letak mutasi. Terdapat
beberapa text area masukan yaitu Enter Query Sequences, Enter
Subject Sequences, Score Match, Mismatch dan Gap. Sedangkan
untuk area keluaran ada Query Molecule type, Query Length,
Identity, Subject Molecule type, Subject Length, Score, letak
mutasi, Nucleotide query yang mengalami mutasi, Nucleotide
Subject yang mengalami mutasi dan text area hasil penyejajaran
dengan algoritma Needleman-Wunsch. Tampilannya seperti pada
gambar dibawah ini:
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Needleman Wunsch - [Preview] - Qt Designer “ " ||
Departemen Matematika
Fakultas Matemal Komputasi Dan Sains Data
Institut Teknologi Sepuluh Nopember Surabaya
Needleman Wunsch Algnrit'lm
Enter Sequences 1
Molecule Type :
Length Sequence 1 :
Homology:

Enter Sequences 2
Molecule Type :

Length Sequence 2
Score :
Letak Mutasi (Indeks ke-):

Nucleotide Sequence 1 yang bermutasi:
Nucleotide Sequence 2 hasil mutasi:

Score
Match = |

Mismatch = uAIign

Gap =

Gambar 5.2 Tampilan Program dengan Pilihan Input Copy String

c. Tampilan Program dengan Pilihan Input Upload file
from computer (Guistring2.ui)

Tampilan pada GUI Guistring2.ui ini  merupakan
tampilan ketika user mengklik tombol Upload file from computer
di home.ui. Pada GUI ini terdapat beberapa tombol, area masukan
dan keluaran. Tombol align digunakan untuk melakukan proses
penyejajaran sekuen dan identifikasi letak mutasi. Terdapat
tombol button choose file untuk memilih file sekuen DNA format
fasta yang sudah didownload dan disimpan di direktori komputer
user. File yang sudah dipilih akan ditampilkan di text area Enter
Query Sequences (untuk file sekuen DNA query) dan Enter
Subject Sequences (untuk file sekuen DNA subjek). Terdapat
beberapa text area masukan yang lain yaitu Score Match,
Mismatch dan Gap. Sedangkan untuk area keluaran ada Query
ID, Subject ID, Query Molecule type, Query Length, Identity,
Subject Molecule type, Subject Length, Score, letak mutasi,
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Nucleotide query yang mengalami mutasi, Nucleotide Subject
yang mengalami mutasi dan text area hasil penyejajaran dengan
algoritma Needleman-Wunsch. Tampilannya seperti pada gambar
dibawabh ini:

Needleman Wunsch - [Preview] - Qt Designer

= N
AA, ==

Depatemen Matematika

Fakultas Matematika Komputasi Dan Sains Data

Institut Teknologi Sepuluh Nopember Surabaya

Needleman Wunsch Algorithm
Enter Query Sequences ID Sequence 1 -
- Molecule Type :
m Length Sequence 1

Homology:

Enter subject >equUENCEs -
Enter Subject Sequences ) Gz 3:

Choose File Molecule Type :

Length Sequence 2
Score :
Letak Mutasi {Indeks ke-):

Nucleotide Sequence 1 yang bermutasi:
Nucleotide Sequence 2 hasil mutasi:

Score
Match = |

Mismatch = @ Align

Gap =

Gambar 5.3 Tampilan Program dengan Pilihan Input Upload file
from computer

d. Tampilan Program dengan Pilihan Input Download

Online (Guistring3.ui)

Tampilan pada GUI Guistring2.ui ini merupakan
tampilan ketika user mengklik tombol Download Online di
home.ui. Pada GUI ini terdapat beberapa tombol, area masukan
dan keluaran. Tombol align digunakan untuk melakukan proses
penyejajaran sekuen dan identifikasi letak mutasi. Terdapat
tombol button download file untuk mendownload file sekuen
DNA format fasta secara online di website NCBI. Link yang di
download akan dimasukkan di text area Enter Query Sequences
(untuk sekuen DNA query) dan Enter Subject Sequences (untuk
sekuen DNA subjek). Terdapat beberapa text area masukan yang
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lain yaitu Score Match, Mismatch dan Gap. Sedangkan untuk area
keluaran ada Query ID, Subject ID, Query Molecule type, Query
Length, Identity, Subject Molecule type, Subject Length, Score,
letak mutasi, Nucleotide query yang mengalami mutasi,
Nucleotide Subject yang mengalami mutasi dan text area hasil
penyejajaran dengan algoritma Needleman-Wunsch. Tampilannya
seperti pada gambar dibawah ini:

Needleman Wunsch - [Preview] - Gt Designer

- -
AL, =

Departemen Matematika

Fakultas Matem. Komputasi Dan Sains Data

Institut Teknologi Sepuluh Nopember Surabaya

Needl Wunsch Algorith
Enter Query Sequences ID Sequence 1 -
Molecule Type -
Download File g Swrrres 11
Homology:

] q .
Enter Subject Sequences 1D Soquence 2 :

Download File Molecule Type -

Length Sequence 2
Score
Letak Mutasi (Indeks ke-):

Nucleotide Sequence 1 yang bermutasi:
Nucleotide Sequence 2 hasil mutasi:

Score
Match =

Mismatch = ’Align

Gap =

Gambar 5.4 Tampilan Program dengan Inputan Download Online

5.3 Pengujian Perangkat Lunak

Berikut ini akan dijelaskan pengujian perangkat lunak
penyelesaian identifikasi mutasi pada sekuen DNA virus korona
menggunakan algoritma Needleman-Wunsch. Perangkat lunak ini
mempunyai 3 pilihan input, yaitu Copy String yakni data masukan
berupa string sekuen DNA virus korona hasil copy-paste dari
genbank NCBI berformat fasta, Upload File from Computer
yakni data masukan berupa file sekuen DNA virus korona format
fasta yang sudah didownload dan disimpan di komputer
pengguna, serta Download Online yakni data masukan berupa
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link sumber dari genbank NCBI format fasta dengan kode
tertentu.

5.3.1 Pengujian dengan Pilihan Input Copy String
Sebelum mengidentifikasi letak mutasi dari dua sekuen

DNA, dilakukan terlebih dahulu proses penyejajaran dua sekuen

DNA menggunakan algoritma Needleman-Wunsch. Disini akan

digunakan data sekuen DNA virus korona dengan detail sebagai

berikut:

Data sekuen DNA 1: Avian infectious bronchitis virus (strain
D1466) peplomeric protein gene encoding
the S1 and S2 subunits, complete cds dengan
panjang 1605 bp ( versi X00509.1) pada
tahun 1989

ATGTGGGCATCGTTACTGTCAGTAGTGACTCTTTTGTTTGCTTTAAGTGAA
TGTAGTATAGTAGGTGAAAATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTTAGG
CCGCCTAATGGCTGGCATAAACATGGTGGAGCCTATCTTGTAACCAATGAA
ACTGACATATCCTATAATGGTGTGTCTTGTACTGTGGGTACAATAAAAGGC
GGCATTGTCATTAATGAGAGTGCTATATCTTTTGTTACAAAAACACCCATT
GCTTGGTCAGCCAACGGCGTTTGCACTACATATTGTAATTACTCCAGCTTA
TATGTGTTTGTTACCCATTGTGGGGGCAGCGGACATACTAGTTGTATTATA
AATACAAATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGGTGTTAAAGACTTTTCTGGT
AACTGGATTTATAATCGTACTATAAAGGCTATTGGTCCGTATAGTAAATTT
ACAGCCTGGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTTCTAAACGGCAAC
CTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGTTGCAGCGGGTGGTGTTTAT
GCTAAAAGCGTCAATGGTCTAAAACGTAGAATTATGAAGGACACTGATGTT
TTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGTTGAAGTGATTGTTTGTGATGAC
AGCCCTAGAGGTAGGTTAGCATGTCAGTATAATACAGGAAATTTTACTGAT
GGGTTATACCCTTTCGTAAGTTACAATGTAGTTAATAATAGTGTTGTTGTT
TATGAGGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAAACTTAACAACATTACTTTT
CATAATGAAACTGGTGCACCACCTGCAGGTTCTAATGTTGCTAATTTTATT
AAATATCAGACGCATGTGGTGCCTGAAGGTTTTGTTAGGCTCAATTTTTCT
TTCTTGTCTACTTACAGGTATCAGGAGTCTGATTTTACTTATGGTTCTTAT
CATAAGGCTTGTAATTTTAGACTAGAAAGTATTAATAATGGTTTAATGTTT
AATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTATGGACCACTTAAGGGTTCTTGTAAG
CAGTCAGTATTTAATCGTAAAGCAACATGCTGTTATGCCTATAAATATCCC
ACTAATGGGGTTCAAGAGTGTAAGGGTGTTTATAATGGAGAACGCAATACT
AAATTTGAATGCGGGCTTCTTGTATTTATAGACAAGACTGATGGTTCACGC
ATAATAACTGCAGAAAAACCACCTGTTTATACTACTAATTTTACTAATAAT
ATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTAATTATAATATTTATGGCAGGTATGGCCAA
GGCGTCATTAGTAATATAACTACTGAAGCATTTGGATTTTTACAGGGAGAT
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GGTTTGGTCATCTTGGACACTGCTGGTTCTATAGATATTTTTTCTGTTAAG
GATGGGCCACTCACACATTATTACAAAATTAATCCTTGTAATGATGTAAAT
CAACAATATGTAGTGTCAGGAGGAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGT
AATGAGACTGGCTCTATTCAGTTAGAAGATCAGTTTTATATTAAACTCACT
AATAGCACTCGTAGGCATAGGAGA

Data sekuen DNA 2: Avian infectious bronchitis virus (strain
V1397) peplomeric protein gene encoding
the S1 and S2 subunits, complete cds dengan
panjang 1605 bp ( versi J02252.1) pada
tahun 1989

ATGTTGGCACAGTTACTGTTAGCAGTGACTCTTTTGTCTGCTTTAGGTGAA
TGTAGTATAGTAGGTGAAAATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTTAGA
CCGCCTAATGGCTGGCATAAACATGGTGGAGCCTATCTTGTAGTTAATGAA
ACTGATATATCCTATGATGCTGCGTCTTGTACTGTGGGTACAATAAAAGGC
GGCATTGTCATTAATGAGAGTGCTATATCTTTTGTTACTAAAACACCTATT
GCTTGGTCAGCTCAAGGCGTTTGCACTACATATTGTAATTATTCCAGCCTA
TATGTGTTTGTAACCCATTGTGGGGGCCGTGGACATAATAGTTGTATTATA
AATACAAATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGGTGTTAAATCCTTTTCTGGT
AACTGGATTTATAATCGCACTATACAGGCTACTGGTCCGTATAGTAAATTT
ACAGCCTGGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTTCTAAATGGCAAC
CTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGTTGCAGCGGCTGGTGTTTAT
GCTAAAACAGTCAATGGTCTAAAACGTAGAATTATGAAGGACACTGATGTT
TTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGTTGAAGTGATTGTTTGTGATGAC
AACCCTAAAGGTAGGTTAGCATGTCAGTATAATACAGGAAATTTTACTGAT
GGGTTATACCCTTTCGTAAGTAATAATGTAGTTAATGATAGTGTTGTTGTT
TATGATGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAAACTTAACAACATTACTTTC
CATAATGAAACTAGTGCACCACCTGCAGGTTCTAATGTTGCTAATTTTATT
AAATATCAGACGCATGTGTTGCCTGAAGGTTTTGTTAGGCTTAATTTTTCT
TTCTTGTCTACTTACAGGTATCAGGAGTCTGATTTTACTTATGGTTCTTAT
CATAAGGCTTGTAATTTTAGACTAGAAAGTATTAATAATGGTTTAATGTTT
AATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTATGGACCACTTAAGGGTTCTTGTAAG
CAGTCAGTGTTTAATCATAAAGCAACGTGCTGTTATGCCTATAAATATCCC
ACTAATGGGGTTCAAGAGTGTAAGGGTGTTTATAATGGAGAACGCAATACT
AAATTTGAATGCGGGCTTCTTGTATTTATAGACAAGACTGATGGTTCACGC
ATAATAACTGCAGAAAAACCACCTGTTTATACTACTAATTTTACTAATAAT
ATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTAATTATAATATTTATGGTAGGTATGGCCAA
GGCGTCATTAGTAATGTAACTACTGAAGCATTTGGTTTTTTAGAGGGAGAT
GGTTTGGTCATCTTGGACACTGCTGGTTCTATAGATATTTTTGTTGTTAGG
GATGGTCCATTCACACATTATTACAAGATTAATCCTTGTAATGATGTAAAT
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CAACAATATGTAGTGTCAGGAGGAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGT
AATGAGACTGGCTCTATTCAGTTAGAAGATCAGTTTTATATTAAACTCACT
AATAGCACCCGTAGGCATCGGAGA

Dengan score:

Match =5

Mismatch = -3

Gap=3

Penentuan score diatas tergantung pengguna dan setiap
score yang berbeda akan menghasilkan hasil penyejajaran dan
homologi yang berbeda.

Hasil Alignment:

ATGTGGGCATC-GTTACTGTCAGTAGTGACTCTTTTGTTTGCTTTAAGTG
CEVE T v 0 Peeer e e e terrrrr
ATGTTGGCA-CAGTTACTGTTAGCAGTGACTCTTTTGTCTGCTTTAGGTG
AATGTAGTATAGTAGGTGAAAATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTT
ETTEEY e e e e et e e e e e e v e e e el
AATGTAGTATAGTAGGTGAAAATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTT
AGGCCGCCTAATGGL TGGCAT AAACATGGTGGAGCC TATCTTGTAACCAA
LET TV eer e et e e ey e e ey el |
AGACCGCCTAATGGC TGGCAT ARACATGETGGAGCCTATCTTGTAGTTAA
TGAAACTGACATATCCTATAATGGTGTGTCTTGTACTGTGGGTACAAT AR
LEPTEEreer cereeve e cer be Creerv el
TGAAACTGATATATCCTATGATGCTGCGTCTTGTACTGTGGGTACAATAA
AAGGCGGCATTGTCATTAATGAGAGTGC TATATCTTTTGT TACAAAAACA
LETTEEYE e e v e ety e e e e e v e et 1eetl
AAGGCGGCATTGTCATTAATGAGAGTGC TATATCTTTTGTTACTAAAACA
CCCATTGCTTGGTCAGE - CAACGGCGTTTGCACTACATATTGTAATTACT
O TR eer e e e e et e
CCTATTGCTTGGTCAGC TCAA-GGCGTTTGCACTACATATTGTAATTATT
CCAGCTTATATGTGTTTGTTACCCATTGTGGEGGCAGCGGACATACTAGT
LEPTEE TEreerre e cevere e reerver o el 1l
CCAGCCTATATGTGTTTGTAACCCATTGTGGEGGCCGTGGACATAATAGT
TGTATTATAAATACAAATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGGTGTTAAAGA
LLPTEEY e e e e e e e e e e e e e e e e e
TGTATTATAAATACAAATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGGTGTTAAATC
CTTTTCTGGTAACTGGATTTATAATCGTACTATAAAGGCTATTGETCCGT
CIVEEREETT P et e et v e ee teeeer reeret 1riretl
CTTTTCTGGTAACTGGATTTATAATCGCACTATACAGGCTACTGEGTCCGT
ATAGTAAATTTACAGCCTGGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTT

ATAGTAAATTTACAGCCTGGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTT
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CTARACGGCAACCTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGTTGCAGT
CETTEE TR ee e e e e e e e v e e el
CTARATGGCAACCTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGTTGCAGT
GGETGETGTTTATGC TAAALGC - GTCAATGGTC TAAAACGTAGAATTATG
LEE reveereereerrerrr o rree e e e e e el
GGCTGETGTTTATGCTAAAL - CAGTCAATGGTCTAAAACGTAGAATTATG
AAGGACACTGATGTTTTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGTTGAAGT
CETTEER e ee v e e b e e e v e e v e e el
AAGGACACTGATGTTTTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGTTGAAGT
GATTGTTTGTGATGACAGCCCTAGAGGTAGGTTAGCATETCAGTATAATA
LETTEE e e e Peer e ee v e el
GATTGTTTGTGATGACAACCCTAAAGGTAGGTTAGCATGTCAGTATAATA
CAGGAAATTTTACTGATGGGTTATACCCTTTCGTAAGT TACAATGTAGTT
LEETEErrer e eer e e ey e eer e 1 rerrrend
CAGGAAATTTTACTGATGGETTATACCCTTTCGTAAGTAATAATGTAGTT
AATAATAGTGTTGTTGTTTATGAGGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAA
CETT TV ee v e e Peer e ee v e e el
AATGATAGTGTTGTTGTTTATGATGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAL
ACTTAACAACATTACTTTTCATAATGAAACTGETGCACCACCTGCAGGTT
CETTEErrrreer e e rervereerv et ey et
ACTTAACAACATTACTTTCCATAATGAAACTAGTGCACCACCTGCAGGTT
CTAATGTTGCTAATTTTATTAAATATCAGACGCATGTGETGCC TGAAGGT
CETTEER e ee v e e e e e e e et
CTAATGTTGCTAATTTTATTAAATATCAGACGCATGTGTTGCC TGAAGGT
TTTGTTAGGCTCAATTTTTCTTTCTTGTCTACT TACAGGTATCAGGAGTC
CETTEE e tenv e e e e e e e v e e el
TTTGTTAGGCTTAATTTTTCTTTCTTGTCTACT TACAGGTATCAGGAGTC
TGATTTTACTTATGGTTCTTATCATAAGGCTTGTAATT TTAGACTAGAAL

TGATTTTACTTATGGTTCTTATCATAAGGCTTGTAATT TTAGACTAGAAS

GTATTAATAATGGTTTAATGTTTAATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTAT
COLEEEEEETTEr e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
GTATTAATAATGGTTTAATGTTTAATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTAT
GGACCACTTAAGGGTTCTTGTAAGCAGTCAGTATTTAATCGTAAAGCAAC
CEPEEECECETEr e e e e e e e e e eereere teerrin
GGACCACTTAAGGGTTCTTGTAAGCAGTCAGTGTTTAATCATAAAGCAAC
ATGCTGTTATGCCTATAAATATCCCACTAATGGGGT TCAAGAGTGTAAGE
EEEEEEr e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
GTGCTGTTATGCCTATAAATATCCCACTAATGGGGT TCAAGAGTGTAAGE
GTGTTTATAATGGAGAACGCAATACTAAATTTGAATGCGGGCTTCTTGTA
LELEEEEEETTEr e e e e e e e e e e e e e e e e e v e e
GTGTTTATAATGGAGAACGCAATACTAAATTTGAATGCGGGCTTCTTGTA
TTTATAGACAAGACTGATGGTTCACGCATAATAACTGCAGAAAAACCACC
LEDEEECECETE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TTTATAGACAAGACTGATGGTTCACGCATAATAACTGCAGARAAACCACC
TGTTTATACTACTAATTTTACTAATAATATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTA

TETTTATACTACTAATTTTACTAATAATATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTA
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ATTATAATATTTATGGCAGGTATGGCCAAGGCGTCATTAGTAATATAACT
LEVTEETEEr et e teeereer e e e v v e 1l
ATTATAATATTTATGGTAGGTATGGCCAAGGCGTCATTAGTAATGTAACT
ACTGAAGCATTTGGATTTTTACAGGGAGATGGTTTGGTCATCTTGGACAC
FEVTEETErr e teerer tererrrer v e v e el
ACTGAAGCATTTGGTTTTTTAGAGGGAGATGGTTTGGTCATCTTGGACAC
TGCTGGTTCTATAGATATTTTT-TCTGTTAAGGATGGGCCACTCACACAT
LEVTEETErr e e rer e o rever teeerr tet el
TGCTGGTTCTATAGATATTTTTGT -TGTTAGGGATGGTCCATTCACACAT
TATTACAAAATTAATCCTTGTAATGATGTAAATCAACAATATGTAGTGTC
LEVTEETEE terrer e reereeree b e ey e v e e e ey
TATTACAAGATTAATCCTTGTAATGATGTAAATCAACAATATGTAGTGTC
AGGAGGAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGTAATGAGACTGGCTCTA
EVTEETEETEE e e e e e e e b e e v e e ere ey
AGGAGGAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGTAATGAGACTGGCTCTA
TTCAGTTAGAAGATCAGTTTTATATTAAACTCACTAATAGCACTCGTAGG
LEVTEETECTEEr e e e e e e e e e e v v e e ey 1l
TTCAGTTAGAAGATCAGTTTTATATTAAACTCACTAATAGCACCCGTAGG
CATAGGAGA

CATCGGRAGA

ID Sequence 1: M21971.1 Avian infectious bronchitis virus
(strain D1466) peplomeric protein gene encoding the
S1 and S2 subunits, complete cds
Length Sequence 1: 1605
ID Sequence 2: M21968.1 Avian infectious bronchitis virus
(strain V1397) peplomeric protein gene encoding the S1 and S2
subunits, complete cds
Length Sequence 2: 1605
Homology (kesamaan): 96.33 %
Score: 5
Letak Mutasi
Total Mutasi: 51
Nucleotide ke- :
5 (perubahan nucleotide G menjadi T)
21 (perubahan nucleotide C menjadi T)
24 (perubahan nucleotide T menjadi C)
39(perubahan nucleotide T menjadi C)



47 (perubahan nucleotide A menjadi G)
103 (perubahan nucleotide G menjadi A)
146 (perubahan nucleotide A menjadi G)
147 (perubahan nucleotide C menjadi T)
148 (perubahan nucleotide C menjadi T)
160 (perubahan nucleotide C menjadi T)
170 (perubahan nucleotide A menjadi G)
174 (perubahan nucleotide G menjadi C)
177 (perubahan nucleotide T menjadi C)
244 (perubahan nucleotide A menjadi T)
253 (perubahan nucleotide C menjadi T)
299 (perubahan nucleotide C menjadi T)
306 (perubahan nucleotide T menjadi C)
320 (perubahan nucleotide T menjadi A)
336 (perubahan nucleotide A menjadi C)
338 (perubahan nucleotide C menjadi T)
346 (perubahan nucleotide C menjadi A)
399 (perubahan nucleotide G menjadi T)
400 (perubahan nucleotide A menjadi C)
428 (perubahan nucleotide T menjadi C)
435 (perubahan nucleotide A menjadi C)
442 (perubahan nucleotide T menjadi C)
506 (perubahan nucleotide C menjadi T)
553 (perubahan nucleotide G menjadi C)
668 (perubahan nucleotide G menjadi A)
674 (perubahan nucleotide G menjadi A)
739 (perubahan nucleotide T menjadi A)
741 (perubahan nucleotide C menjadi T)
754 (perubahan nucleotide A menjadi G)
774 (perubahan nucleotide G menjadi T)
819 (perubahan nucleotide T menjadi C)
832 (perubahan nucleotide G menjadi A)
889 (perubahan nucleotide G menjadi T)
912 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1083 (perubahan nucleotide A menjadi G)
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1091 (perubahan nucleotide G menjadi A)
1101 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1317 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1345 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1365 (perubahan nucleotide A menjadi T)
1372 (perubahan nucleotide C menjadi G)
1431 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1438 (perubahan nucleotide G menjadi T)
1442 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1459 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1594 (perubahan nucleotide T menjadi C)
1604 (perubahan nucleotide A menjadi C)

5.3.2 Pengujian dengan Pilihan Input Upload File from
Computer

Sebelum mengidentifikasi letak mutasi dari dua sekuen
DNA, dilakukan terlebih dahulu proses penyejajaran dua sekuen
DNA menggunakan algoritma Needleman-Wunsch. Masukan dari
program ini adalah berupa file DNA sekuen format fasta yang
sudah di download oleh user dari website NCBI dan disimpan di
direktori komputer user. Misalkan:

File sequence 1:
C:/Users/Toshiba/Downloads/sequence.fasta

File sequence 2:
C:/Users/Toshiba/Downloads/sequence(1).fasta
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¥ Computer web sequence

airvise-alignme paper

Gambar 5.5 Tampilan Running program dengan pilihan

input Upload File from Computer

5.3.3 Pengujian dengan Pilihan Input Download Online
Sebelum mengidentifikasi letak mutasi dari dua sekuen
DNA, dilakukan terlebih dahulu proses penyejajaran dua sekuen
DNA menggunakan algoritma Needleman-Wunsch. Disini akan
digunakan masukan berupa link masukan untuk mendownload
secara online dari website NCBI. Adapun link masukannya

adalah sebagai berikut:

Link masukan sequence 1:

“http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/eutils/efetch.fcgi?db=
nucest&rettype=fasta&id=M21971”

Link masukan sequence 1:

“http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/eutils/efetch.fcgi?db=
nucest&rettype=fasta&id=M21968”
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Dapat dilihat dari link masukan diatas, kedua link tersebut
hampir sama. Yang membedakan link satu dengan link kedua
adalah pada versi dari sekuen DNA itu sendiri.

Dengan score:

Match =5

Mismatch =1

Gap=5

Penentuan score diatas tergantung pengguna dan setiap
score yang berbeda akan menghasilkan hasil penyejajaran dan
homologi yang berbeda.

Hasil Alignment:

HASTL SEQUENCE ALIGHMENT
ATGTGGGCATCGTTACTGTCAGTAGTGACTCTTTTGTTTGCTTTAAGTGA
PP teer rrerreer te eeree e e reerrer
ATGTTGGCACAGTTACTGTTAGCAGTGACTCTTTTGTCTGCTTTAGGTGA
ATGTAGTATAGTAGGTGAABATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTTA
LECTEEEEEE e et v e e e e e e e e e e e ey
ATGTAGTATAGTAGGTGAAAATTACACATACTATTACCAGAGTCAGTTTA
GGCCGCCTAATGGCTGGCATAAACATGGTGGAGCCTATCTTGTAACCAAT
LU TEEEEEr e et v r e e e e e e e e
GACCGCCTAATGGCTGGCATAAACATGGTGGAGCCTATCTTGTAGT TAAT
GAAACTGACATATCCTATAATGGTGTGTCTTGTACTGTGGGTACAATALL
LEEEEEEEE reeverrer ver e rerer e e ey
GAAACTGATATATCCTATGATGCTGCGTCTTGTACTGTGGGTACAATALL
AGGCGGCATTGTCATTAATGAGAGTGCTATATCTTTTGTTACAAAAACAC
LECTTEEEET e e et e r e e e e e ey ey
AGGCGGCATTGTCATTAATGAGAGTGCTATATCTTTTGTTACTAAAACAC
CCATTGCTTGGTCAGCCAACGGCGTTTGCACTACATATTGTAATTACTCC
LU TP 0 reeer e e e e e e e ey
CTATTGCTTGGTCAGCTCAAGGCGTTTGCACTACATATTGTAATTATTCC
AGCTTATATGTGTTTGTTACCCATTGTGGGGGCAGCGGACATACTAGTTG
LECE TEEErrerreere teereerreererrr o rereerr e
AGCCTATATGTGTTTGTAACCCATTGTGGGGGCCGTGGACATAATAGTTG
TATTATAAATACARATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGETGTTARAGACT

LECTTTTEEE e et e e e e ree e e ey el
TATTATAAATACAAATCGCATAGGCGAGATTGTTTTAGETGTTARATCCT
TTTCTGGTAACTGGATTTATAATCGTACTATAAAGGCTATTGGTCCGTAT
LECTTEEEEETr e e e e eereer trrernny
TTTCTGGTAACTGGATTTATAATCGCACTATACAGGC TACTGGTCCGTAT
AGTAAATTTACAGCCTGGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTTCT
LECTEEEEEE e et v e r e e e e e e e e e ey

AGTAAATTTACAGCCTEGCAATGTCTTGCTAATTTTACCAGTGTGTTTCT
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AAACGGCAACCTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGT TGCAGCGG
CEEE TR e e ey ey ey ey e e e ey
AAATGGCAACCTTGTGTATAGTTCTAACTTTACGGAGGATGTTGCAGCGG
GTGGTGTTTATGCTAAAAGCGTCAATGGTCTAAAACGTAGAATTATGAAG
ITEEEEree e e eveeyerreer e e e e e
CTGGTGTTTATGCTAAAACAGTCAATGGTCTAAAACGTAGAATTATGAAG
GACACTGATGTTTTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGT TGAAGTGAT
LEPTEEETEEEE e e e e ey ey ey ey e ey e e e ey
GACACTGATGTTTTGGCATATTTTGTAAATGGCACTGCTGTTGAAGTGAT
TGTTTGTGATGACAGCCCTAGAGGTAGGTTAGCATGTCAGTATAATACAG

TETTTGTEATGACAACCCTAAAGGTAGGTTAGCATGTCAGTATAATACAG

GAAATTTTACTGATGGGTTATACCCTTTCGTAAGTTACAATGTAGTTAAT
LCCCELTEETTEE e e e e e e e e e v eer e o vyl
GAAATTTTACTGATGGGTTATACCCTTTCGTAAGTAATAATGTAGTTAAT
AATAGTGTTGTTGTTTATGAGGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAAACT
FLLEETEE e e Peer e e e e e e e ey
GATAGTGTTGTTGTTTATGATGTTATTAGTACTACAACTTATGGTAAACT
TAACAACATTACTTTTCATAATGAAACTGGTGCACCACCTGCAGGTTCTA
LCCCEETERTTe e eere e e e e e e v ey
TAACAACATTACTTTCCATAATGAAACTAGTGCACCACCTGCAGGTTCTA
ATGTTGCTAATTTTATTAAATATCAGACGCATGTEGTGCCTGAAGGTTTT
LCCLELTEEETEE e e e e e e e e e e e e tev eyl
ATGTTGCTAATTTTATTAAATATCAGACGCATGTGTTGCCTGAAGGTTTT
GTTAGGCTCAATTTTTCTTTCTTGTCTACTTACAGGTATCAGGAGTCTGA
LCCCELTEE TEPEE e e e e e e e e e e v e ey
GTTAGGCTTAATTTTTCTTTCTTGTCTACTTACAGGTATCAGGAGTCTGA
TTTTACTTATGGTTCTTATCATAAGGCTTGTAATTTTAGAC TAGAAAGTA
LCCCELTEETTEE e e e e e e e e e e e e e v e ey
TTTTACTTATGGTTCTTATCATAAGGCTTGTAATTTTAGACTAGAAAGTA
TTAATAATGGTTTAATGTTTAATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTATGGA
LCCCEETEETTEE e e e e e e e e e e e e v e e ey
TTAATAATGGTTTAATGTTTAATACTTTAAGTGTTTCTATTAGCTATGGA
CCACTTAAGGGTTCTTGTAAGCAGTCAGTATTTAATCGTAAAGCAACATG
LCECEVTEEETEE e e e e e e e e e e eereeer PEerrrrrn |
CCACTTAAGGGTTCTTGTAAGCAGTCAGTGTTTAATCATAAAGCAACGTG
CTGTTATGCCTATAAATATCCCACTAATGGGGT TCAAGAGTGTAAGGGTG
LCCCEETEETTE R e e e e e e e e e e e v eyl
CTGTTATGCCTATAAATATCCCACTAATGGGET TCAAGAGTGTAAGGGTG
TTTATAATGGAGAACGCAATACTAAATTTGAATGCGGGCTTCTTGTATTT

TTTATAATGEAGAACGCAATACTARATTTGAATGCGEGCTTCTTGTATITT
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ATAGACAAGACTGATGGT TCACGCATAATAACTGCAGAAAAACCACCTGT
LD et et e e e e e e e e e e e e e e e

ATAGACAAGACTGATGGT TCACGCATAATAACTGCAGAAAAACCACCTGT
TTATACTACTAATTTTACTAATAATATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTAATT
LR EREEr e e e e e e e ey

TTATACTACTAATTTTACTAATAATATTGTTGTTGGTAAGTGTGTTAATT
ATAATATTTATGGCAGGTATGGCCAAGGCGTCATTAGTAATATAACTACT
LELEEEEEREreer crert e e e e e e e e e ety

ATAATATTTATGGTAGGTATGGCCAAGGCGTCATTAGTAATGTAACTACT
GAAGCATTTGGATTTTTACAGGGAGATGGTTTGGTCATCTTGGACACTGC

GAAGCATTTGGTTTT TTAGAGGGAGATGGTTTGGTCATCTTGRACACTGC

TEETTCTATAGATATTTTTTCTGTTAAGGATGGGCCACTCACACATTATT

TEETTCTATAGATATTTTTGTTGTTAGGGATGGTCCATTCACACATTATT
ACAAAATTAATCCTTGTAATGATGTAAATCAACAATATGTAGTGTCAGGA

ACAAGATTAATCCTTGTAATGATGTAAATCAACAATATGTAGTGTCAGGA
GGAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGTAATGAGACTGGCTCTATTCA

GEAAATATAGTTGGTCTTCTCACATCTAGTAATGAGACTGGCTCTATTCA
GTTAGAAGATCAGTTTTATATTAAACTCACTAATAGCACTCGT AGGCATA

LETTEEEEr e b et v e e e e e e 1l
GTTAGAAGATCAGTTTTATAT TARACTCACTAATAGCACCCEGTAGGCATC
GEAGA

GGEAGA

ID Sequence 1: M21971.1 Avian infectious bronchitis virus
(strain D1466) peplomeric protein gene encoding the
S1 and S2 subunits, complete cds

Length Sequence 1: 1605

ID Sequence 2: M21968.1 Avian infectious bronchitis virus

(strain V1397) peplomeric protein gene encoding the S1 and S2

subunits, complete cds

Length Sequence 2: 1605

Homology (kesamaan): 96.26 %

Score: 5

Letak Mutasi

Total Mutasi: 60

Nucleotide ke- :

5 (perubahan nucleotide G menjadi T)




10 (perubahan nucleotide T menjadi C)
11 (perubahan nucleotide C menjadi A)
20(perubahan nucleotide C menjadi T)
23 (perubahan nucleotide T menjadi C)
38 (perubahan nucleotide T menjadi C)
46 (perubahan nucleotide A menjadi G)
102 (perubahan nucleotide G menjadi A)
145 (perubahan nucleotide A menjadi G)
146 (perubahan nucleotide C menjadi T)
147 (perubahan nucleotide C menjadi T)
159 (perubahan nucleotide C menjadi T)
169 (perubahan nucleotide A menjadi G)
173 (perubahan nucleotide G menjadi C)
176 (perubahan nucleotide T menjadi C)
243 (perubahan nucleotide A menjadi T)
252 (perubahan nucleotide C menjadi T)
267 (perubahan nucleotide C menjadi T)
268 (perubahan nucleotide A menjadi C)
270 (perubahan nucleotide C menjadi A)
297 (perubahan nucleotide C menjadi T)
304 (perubahan nucleotide T menjadi C)
318 (perubahan nucleotide T menjadi A)
334 (perubahan nucleotide A menjadi C)
336 (perubahan nucleotide C menjadi T)
344 (perubahan nucleotide C menjadi A)
397 (perubahan nucleotide G menjadi T)
398 (perubahan nucleotide A menjadi C)
426 (perubahan nucleotide T menjadi C)
433 (perubahan nucleotide A menjadi C)
440 (perubahan nucleotide T menjadi C)
504 (perubahan nucleotide C menjadi T)
551 (perubahan nucleotide G menjadi C)
569 (perubahan nucleotide G menjadi C)
570 (perubahan nucleotide C menjadi A)
665 (perubahan nucleotide G menjadi A)

51



52

671 (perubahan nucleotide G menjadi A)
736 (perubahan nucleotide T menjadi A)
738 (perubahan nucleotide C menjadi T)
751 (perubahan nucleotide A menjadi G)
771 (perubahan nucleotide G menjadi T)
816 (perubahan nucleotide T menjadi C)
829 (perubahan nucleotide G menjadi A)
886 (perubahan nucleotide G menjadi T)
909 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1080 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1088 (perubahan nucleotide G menjadi A)
1098 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1314 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1342 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1362 (perubahan nucleotide A menjadi T)
1369 (perubahan nucleotide C menjadi G)
1420 (perubahan nucleotide T menjadi G)
1421 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1427 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1434 (perubahan nucleotide G menjadi T)
1438 (perubahan nucleotide C menjadi T)
1455 (perubahan nucleotide A menjadi G)
1590 (perubahan nucleotide T menjadi C)
1600 (perubahan nucleotide A menjadi C)

Dilakukan pengujian kembali terhadap 10 DNA virus
corona tipe Infectious bronchitis virus dari tahun 1985 hingga
1992 dengan link sebagai masukan. Pengujian ini dilakukan
dengan 7 nilai match,mismatch dan gap, yaitu:

Match= 5, mismatch= -3, dan gap=7
Match= 5, mismatch= -3, dan gap= 3
Match= 9, mismatch= -4, dan gap=4
Match= 9, mismatch= -6, dan gap= 6
Match= 10, mismatch= -6, dan gap= 6
Match= 14, mismatch= -8, dan gap= 8

oukcwbneE
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7. Match= 7, mismatch= -2, dan gap=8

Dari percobaan yang dilakukan terhadap 10 DNA virus
corona jenis Infectious bronchitis virus dari tahun 1985 hingga
1992 dengan 7 variasi nilai match, mismatch, dan gap diatas dapat
dibuat grafik seperti gambar 5.6, 5.7, dan 5.8 dibawah ini

Tingkat Homologi

120
100 m Skor 1
20 M Skor 2
co mskor 3
H Skor 4
40 M Skor 5
20 mskor g
W skor 7

Percobaan ke-

| 1l 1 1" W Vi VIE W X X

Gambar 5.6 Tingkat Homologi dari 7 variasi nilai match,
mismatch, dan gap (dalam persen)
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Skor Maksimum

50
mSkorl
W Skor 2
M Skar 3
W Skor 4
W Skor 5
W 5kaor 6
W Skor 7
-350
Percobaan ke-
-400
Gambar 5.7 Skor maksimum dari 7 variasi nilai match, mismatch,
dan gap
Banyaknya Mutasi
500
450
400 mSkorl
350 W Skor 2
300
W Skor 3
250
300 M Skor 4
150 mskors
100 W skorg
50
0 W skor 7
| om WM v v X Percobaan ke-

Gambar 5.8 Banyaknya Mutasi dari 7 variasi nilai match,
mismatch, dan gap
Uraian lengkap mengenai grafik diatas dapat dilihat di
lampiran tabel 3.
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5.3.4 Diskusi

Berdasarkan percobaan yang dilakukan terhadap 10
DNA virus corona jenis Infectious bronchitis virus dari tahun
1985 hingga 1992 dengan 7 variasi nilai match, mismatch dan gap
yang berbeda, didapat:

1. Berdasarkan gambar 5.6, hasil homologi 10 jenis virus
dari satu waktu ke waktu yang lain diatas 70% (artinya
DNA virus tersebut mengalami kemiripan) namun pada
virus jenis pertama dengan jenis terakhir mengalami
perbedaan yaitu 39% dengan mutasi sebanyak 117(pada
skor ke 2 hingga 6) dan 138 (pada skor ke 1 dan 7) . Hal
ini  menunjukkan bahwa DNA virus corona jenis
Infectious bronchitis virus pada tahun 1985 dan 1992
sudah mengalami mutasi.

2. Tingkat homologi menggunakan 7 variasi nilai match,
mismatch dan gap yang berbeda menghasilkan tingkat
homologi yang hampir sama (selisih dibawah 1), hal ini
menunjukkan bahwa penentuan nilai match, mismatch
dan gap tidak mempengaruhi tingkat homologinya.

3. Berdasarkan gambar 5.7, 7 dari 10 percobaan (percobaan
ke 2, 3, 4, 5, 6, 8, dan 9) memberikan skor maksimum
pada saat skor 6 yaitu skor dengan nilai match=14,
mismatch=-8 dan gap=8. 7 variasi nilai match, mismatch
dan gap yang berbeda menghasilkan skor maksimum
yang berbeda. Hal ini menunjukkan bahwa penentuan
nilai match, mismatch dan gap mempengaruhi skor
maksimum.

4. Berdasarkan gambar 5.8, variasi nilai match, mismatch
dan gap ke 2, 4, 5, dan 6 menghasilkan mutasi yang sama.
Namun pada variasi nilai match, mismatch dan gap ke 1,
3 dan 7 menghasilkan mutasi yang berbeda. Hal ini
menunjukkan bahwa penentuan nilai match, mismatch
dan gap mempengaruhi mutasi.
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5.3.5 Uji Validasi Algoritma

Untuk menguji kebenaran dari algoritma Needleman-

Wunsch, dilakukan penyejajaran sekuen dengan 2 kondisi, yaitu

1.
2.

2 sekuen yang berbeda namun panjangnya sama
2 sekuen yang susunan dan panjangnya sama
Berikut adalah hasil dari penyejajaran sekuen dengan

kondisi seperti diatas:

a.

2 sekuen yang berbeda namun panjangnya sama
Sekuen 1: ABCDEFGHIJKLM (panjang sekuen=13)
Sekuen 2: NOPQRSTUVWXYZ (panjang sekuen=13)

Total Mutasi:

iiSIL SEQUEMCE ALIGHNMENT

ABCDEFGHIJKLM

MOPQRSTUWWX Y L

Match: 5

Mismatch: -3

Gap: 3

Homologi: 0 %

Skor: -3

Mutasi: 13 (artinya sekuen 1 dan sekuen 2 adalah sekuen
yng berbeda)

Indeks 1 (perubahan A menjadi N)

Indeks 2 (perubahan B menjadi O)

Indeks 3 (perubahan C menjadi P)

Indeks 4 (perubahan D menjadi Q)

Indeks 5 (perubahan E menjadi R)

Indeks 6 (perubahan F menjadi S)

Indeks 7 (perubahan G menjadi T)

Indeks 8 (perubahan H menjadi U)

Indeks 9 (perubahan | menjadi V)

Indeks 10 (perubahan J menjadi W)

Indeks 11 (perubahan K menjadi X)

Indeks 12 (perubahan L menjadi Y)

Indeks 13 (perubahan M menjadi Z)

2 sekuen yang susunan dan panjangnya sama
Sekuen 1: AAAAAAAAAAAAAAA (panjang sekuen=15)
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Sekuen 2: AAAAAAAAAAAAAAA (panjang sekuen=15)

HASTL SEQUENCE ALIGHMEMNT

VD O 0 0 D O D
AL
Match: 5
Mismatch: -3

Gap: 3

Homologi: 100 %
Skor: 5

Mutasi: Tidak ada (artinya sekuen 1 dan sekuen 2 adalah

sekuen yang sama)

Dari kedua penyejajaran yang dilakukan dapat
disimpulkan bahwa algoritma Needleman-Wunsch benar dan
dapat digunakan untuk menyejajarkan dua sekuen.
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BAB VI
PENUTUP

Pada bab ini berisi tentang beberapa kesimpulan yang
dihasilkan berdasarkan penelitian yang telah dilaksanakandan
saran yang dapat digunakan jika penelitian ini dikembangkan.

6.1 Kesimpulan

Berdasarkan analisis terhadap hasil pengujian program,
maka dapat diambil kesimpulan bahwa Algoritma Needleman-
Waunsch dapat diterapkan untuk identifikasi mutasi pada sekuen
DNA virus korona. Hasil pengujian dilakukan pada 10 DNA virus
korona jenis Infectious bronchitis dari tahun 1985 hingga 1992
secara berurutan. Pada virus jenis pertama dengan jenis terakhir
mengalami perbedaan yaitu sebesar 39% dan mutasi sebanyak
117 (variasi skor match, mismatch dan gap ke 2,4,5 dan 6) serta
mutasi sebanyak 138 (variasi skor match, mismatch dan gap ke
111 dan 7). Dapat diamati pula bahwa penentuan skor match,
mismatch dan gap yang berbeda akan menghasilkan homologi
yang sama namun mutasi dan skor maksimum yang berbeda. Hal
ini menunjukkan bahwa DNA virus corona tipe Infectious
bronchitis virus pada tahun 1985 dan 1992 sudah mengalami
mutasi (insersi (penyisipan) atau delesi (pengurangan)) pada
DNA virus tersebut.

6.2 Saran

Hal yang penulis sarankan untuk pengembangan penelitian
selanjutnya adalah melakukan identifikasi mutasi pada sekuen
DNA virus korona dengan metode penyejajaran multiple sekuen
sehingga proses penyejajaran dapat dilakukan dengan cepat dan
mengembangkan  Algoritma  Needleman-Wunsch untuk
mengidentifikasi mutasi pada sekuen DNA virus lain.
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LAMPIRAN

Tabel 1. Contoh Perhitungan Matriks Substitusi s
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s(0,00=0 s(1,0) =-1x3 =-3
5(0,1) =-1x3=-3 5(2,0) = -2x3 = -6
5(0,2) =-2x3 =-6 5(3,0) =-3x3=-9
5(0,3) =-3x3=-9 s(4,0) = -4x3 =-12

5(0,4) = -4x3 = -12

5(5,0) = -5x3 = -15

5(0,5) = -5x3 = -15

5(6,0) = -6x3 = -18

5(0,6) = -6x3 = -18

5(7,0) = -7x3 = -21

T+ C, maka s(T,C) = -3

C=C, makas(C,C) =5

T+ G, maka s(T,G) = -3

C+ G, maka s(C,G) =-3

T=T, maka s(T,T)=5

C+ T, makas(C,T)=-3

T+ G, maka s(T,G) = -3

C+ G, maka s(C,G) =-3

T+ C, maka s(T,C) =-3

C=C, makas(C,C) =5

T+ A, maka s(T,A) = -3

C+ A, makas(C,A) =-3

G# C, maka s(G,C) = -3

A= C, maka s(A,C) =-3

G=G, maka s(G,G) =5

A= G, maka s(A,G) =-3

G+ T, maka s(G,T) =-3

A= T, maka s(A,T) =-3

G=G, maka s(G,G) =5

A= G, maka s(A,G) =-3

G# C, maka s(G,C) = -3

A= C, maka s(A,C) =-3

G# A, maka s(G,A) =-3

A=A, makas(AA) =5

T+ C, maka s(T,C) =-3

T+ C, maka s(T,C) =-3
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T+ G, maka s(T,G) = -3

T+ G, maka s(T,G) = -3

T=T, maka s(T,T)=5

T=T, makas(T,T)=5

T+ G, maka s(T,G) = -3

T+ G, maka s(T,G) = -3

T+ C, maka s(T,C) = -3

T+ C, maka s(T,C) = -3

T+ A, maka s(T,A) =-3

T+ A, maka s(T,A) = -3

A= C, maka s(A,C) =-3

A+ G, maka s(A,G) =-3

A+ G, maka s(A,G) =-3

A= C, maka s(A,C) =-3

A= T, maka s(A,T) =-3

A=A, maka s(AA) =5

Tabel 2. Contoh Perhitungan Matriks Nilai S

S(1,1) = max{S(0,0)+s(T,C), S(0,1)-d, S(1,0)-d}
= max{0-3,-3-3,-3-3}
=-3

S(1,2) = max{S(0,1)+s(T,G), 5(0,2)-d, S(1,1)-d}
= max{-3-3,-6-3,-3-3}
=6

S(1,3) = max{S(0,2)+s(T,T), 5(0,3)-d, S(1,2)-d}
= max{-6+5,-9-3,-6-3}
=1

S(1,4) = max{S(0,3)+s(T,G), S(0,4)-d, S(1,3)-d}
= max{-9-3,-12-3,-1-3}
=-4

S(1,5) = max{S(0,4)+s(T,C), S(0,5)-d, S(1,4)-d}
= max{-12-3,-15-3,-4-3}
=-7

S(1,6) = max{S(0,5)+s(T,A), S(0,6)-d, S(1,5)-d}
= max{-15-3,-18-3,-7-3}
=-10

S(2,1) = max{S(1,0)+s(C,C), S(1,1)-d, S(2,0)-d}
= max{-3+5, -3-3,-6-3}
=2

5(2,2) = max{S(1,1)+s(C,G), 5(1,2)-d, S(2,1)-d}




= max{-3-3,-6-3,2-3}
=-1

S(2,3) = max{S(1,2)+s(C,T), S(1,3)-d, S(2,2)-d}
= max{-6-3,-1-3,-1-3}
=-4

S(2,4) = max{S(1,3)+s(C,G), S(1,4)-d, 5(2,3)-d}
= max{-1-3,-4-3,-4-3}
=4

S(2,5) = max{S(1,4)+s(C,C), S(1,5)-d, S(2,4)-d}
= max{-4+5,-7-3,-4-3}
=1

S(2,6) = max{S(1,5)+s(C,A), S(1,6)-d, S(2,5)-d}
= max{-7-3,-10-3,1-3}
=-2

S(3,1) = max{S(2,0)+s(G,C), S(2,1)-d, S(3,0)-d}
= max{-6-3,2-3,-9-3}
=-1

S(3,2) = max{S(2,1)+s(G,G), S(2,2)-d, S(3,1)-d}
= max{2+5,-1-3,-1-3}
=7

S(3,3) = max{S(2,2)+s(G,T), 5(2,3)-d, 5(3,2)-d}
= max{-1-3,-4-3,7-3}
=4

S(3,4) = max{S(2,3)+s(G,G), S(2,4)-d, S(3,3)-d}
= max{-4+5,-4-3,4-3}
=1

S(3,5) = max{S(2,4)+s(G,C), S(2,5)-d, S(3,4)-d}
= max{-4-3,1-3,1-3}
=2

S(3,6) = max{S(2,5)+s(G,A), S(2,6)-d, S(3,5)-d}
= max{1-3,-2-3,-2-3}
=-2

S(4,1) = max{S(3,0)+s(A,C), S(3,1)-d, S(4,0)-d}
= max{-9-3,-1-3,-12-3}
=-4

S(4,2) = max{S(3,1)+s(A,G), S(3,2)-d, S(4,1)-d}
= max{-1-3,7-3,-4-3}
=4
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S(4,3) = max{S(3,2)+s(A,T), S(3,3)-d, S(4,2)-d}
= max{7-3,4-3,4-3}
=4

S(4,4) = max{S(3,3)*+s(A,G), S(3,4)-d, S(4,3)-d}
= max{4-3,1-3,4-3}
=1

S(4,5) = max{S(3,4)+s(A,C), S(3,5)-d, S(4,4)-d}
= max{1-3,-2-3,1-3}
=-2

S(4,6) = max{S(3,5)+s(A,A), S(3,6)-d, S(4,5)-d}
= max{-2+5,-2-3,-2-3}
=3

S(5,1) = max{S(4,0)+s(T,C), S(4,1)-d, S(5,0)-d}
= max{-12-3,-4-3,-15-3}
=-7

S(5,2) = max{S(4,1)+s(T,G), S(4,2)-d, S(5,1)-d}
= max{-4-3,4-3,-7-3}
=1

S(5,3) = max{S(4,2)+s(T,T), S(4,3)-d, S(5,2)-d}
= max{4+5,4-3,1-3}
=9

S(5,4) = max{S(4,3)+s(T,G), S(4,4)-d, S(5,3)-d}
= max{4-3,1-3,9-3}
=6

S(5,5) = max{S(4,4)+s(T,C), S(4,5)-d, S(5,4)-d}
= max{1-3,-2-3,6-3}
=3

S(5,6) = max{S(4,5)+s(T,A), S(4,6)-d, S(5,5)-d}
= max{-2-3,3-3,3-3}
=0

S(6,1) = max{S(5,0)+s(T,C), S(5,1)-d, S(6,0)-d}
= max{-15-3,-7-3,-18-3}
=-10

S(6,2) = max{S(5,1)+S(T,G), S(5,2)-d, S(6,1)-d}
= max{-7-3,1-3,-10-3}
=-2

5(6,3) = max{S(5,2)+s(T,T), S(5,3)-d, S(6,2)-d}
= max{1+5,9-3,-2-3}




=6

S(6,4) = max{S(5,3)+s(T,G), S(5,4)-d, S(6,3)-d}
= max{9-3,6-3,6-3}
=6

S(6,5) = max{S(5,4)+s(T,C), 5(5,5)-d, S(6,4)-d}
= max{6-3,3-3,6-3}
=3

S(6,6) = max{S(5,5)+s(T,A), S(5,6)-d, S(6,5)-d}
= max{3-3,0-3,3-3}
=0

S(7,1)

max{S(6,0)+s(A,C), S(6,1)-d, S(7,0)-d}
max{-18-3,-10-3,-21-3}
13

S(7,2) = max{S(6,1)+s(A,G), 5(6,2)-d, S(7,1)-d}
= max{-10-3,-2-3,-13-3}
=5

S(7,3) = max{S(6,2)+s(A,T), S(6,3)-d, S(7,2)-d}
= max{-2-3,6-3,-5-3}
=3

S(7,4) = max{S(6,3)+s(A,G), S(6,4)-d, S(7,3)-d}
= max{6-3,6-3,3-3}
=3

S(7,5) = max{S(6,4)+s(A,C), S(6,5)-d, S(7,4)-d}
= max{6-3,3-3,3-3}
=3

S(7,6) = max{S(6,5)+s(A,A), S(6,6)-d, S(7,5)-d}
= max{3+5,0-3,3-3}
=8

bronchitis virus
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Tabel 3. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious

Skor Match, Mismatch, dan Gap
No | Definisi DNA (5,- 5,- (9,- (9,- | (10~ | (14,- -
37 | 33) | 44) | 66) | 6,6) | 88) 2,8)
1. | Coronavirus 1BV | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor:
e o e o | 7| 7109 | -143 | -219 | 218 | 200 | -297
(infectious 2611 | Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Homo
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gggg;:gz virus). | Hom | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
o342 olog |vy: y: y: : , 84.15
Panjang Sekuen: y: 84.1 |84.1 |84.1 |84.17 |84.17 | %
3645 bp 84.1 | 7% 3% 7% % % Mutas
Tahun: 1985 6% Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | i: 460
LﬂfeCtL(?tU_S _ Muta | si: si: si: si: si:

roncnitis virus .

(6/82) RNA for Si: 360 |35 |360 | 360 360
spike precursor 460

protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

Lnfect:]c_)u_s _ Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor:
ronchitis virus
5 5 9 9 10 14 7

,E,?)/iii)plfe’:':\rsfgrr Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Homo
protein. olog | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
Accession: y: y: y: y: : : 86.30
X04723 _ 86.3 |86.3 [86.2 |86.3 |86.31 8631l |%
ggglfgg Sekuen: 1 oop 1% 7% 1% |[% | % Mutas
Tahun: 1986 Muta Muta I\_/Iuta I\_/Iuta Muta Muta i: 462
Infectious SI: SI: SI. SI. SI: SI.

bronchitis virus 462 361 357 361 361 361

(M41) RNA for

spike precursor

protein.
Accession:

X04722

Panjang Sekuen:

3554 bp

Tahun: 1986

Infectious Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor:
bronchitis virus -2 2 5 3 4 6 -1
(M41) RNA for H H H H H H H
spike precursor om om om om om om omo
protein. olog | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
Accession: y: y: y: y: : ; 80.31

X04722
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Panjang Sekuen:
3554 bp
Tahun: 1986

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D1466)
peplomeric protein
gene encoding the
S1and S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21971

Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

80.3
1%
Muta
Si:
171

80.5
1%
Muta
Si:
140

80.4
9%
Muta
Si:
128

80.5
1%
Muta
Si:
140

80.51
%
Muta
Si:
140

80.51
%
Muta
Si:
140

%
Mutas
i: 171

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D1466)
peplomeric protein
gene encoding the
Sland S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21971

Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain V1397)
peplomeric protein
gene encoding the
S1and S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21968

Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Skor:

Hom
olog
y:
96.3
3%
Muta
si: 57

Skor:

Hom
olog
y:
96.3
3%
Muta
si: 51

Skor:

Hom
olog
y:
96.3
3%
Muta
si: 51

Skor:

Hom
olog
y:
96.3
3%
Muta
si: 51

Skor:
10
Hom

ology

96.33
%

Muta
si: 51

Skor:
14
Hom

ology

96.33
%

Muta
si: 51

Skor:

Homo
logy:
96.33
%
Mutas
i: 57

Avian infectious

Skor:

Skor:

Skor:

Skor:

Skor:

Skor:

Skor:
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bron_chitis virus 5 5 9 9 10 14 7
ésg;?é%\grligi?otem Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Homo
gene encoding the olog | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
S1and S2 y: y: y: y: : : 85,24
subunits, complete | 85,4 | 86.9 | 86.6 | 86.9 | 86.97 | 86.97 | %

cds. . 5% 7% 7% 7% % % Mutas
ol Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | i: 468
Panjang Sekuen: Si: Si: Si: Si: Si: Si:

1605 bp 458 284 | 261 284 | 284 284

Tahun: 1989

Avian infectious

bronchitis virus

(strain H120)

peplomeric protein

gene encoding the

Sland S2

subunits, complete

cds.

Accession:

M21970

Panjang Sekuen:

1611 bp

Tahun: 1989

Avian infectious Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor: | Skor:
brOh_ChitiS virus 5 5 9 9 10 14 7
g;gg;n:'}ig‘gmm Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Homo
gene encoding the | 0log | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
Sland S2 y: y: y: y: : : 81.49
subunits, complete | 81 4 | 81.4 |81.3 |81.4 |81.43 8143 | %

o o 9% (3% |4% |3% |% | % Mutas
M21970 Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | i: 274
Panjang Sekuen: | Si: Si: Si: Si: Si: Si:

1611 bp 274 197 193 197 197 197

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric protein
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gene encoding the
S1land S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21969

Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric protein
gene encoding the
S1and S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21969

Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/123/82) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor:
-303
Hom
olog
y:
94.9
8%
Muta
si: 27

Skor:
-127
Hom
olog
y:
94.9
9%
Muta
si: 23

Skor:
-167
Hom
olog
y:
94.9
9%
Muta
si: 23

Skor:
-255
Hom
olog
y:
94.9
9%
Muta
si: 23

Skor:
-254
Hom

ology

94.99
%

Muta
si: 23

Skor:
-338
Hom

ology

94.99
%

Muta
si: 23

Skor:
-345
Homo
logy:
94.98
%
Mutas
i 27

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/123/82) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:

Skor:

Hom
olog
y:

97.1

Skor:

Hom
olog
y:
97.1

Skor:

Hom
olog
y:

97.1

Skor:

Hom
olog
y:

97.1

Skor:
10
Hom

ology
97.19

Skor:
14
Hom

ology
97.19

Skor:

Homo
logy:
97.18
%
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X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(1BV)
(UK/142/86) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

8%
Muta
si: 44

9%
Muta
si: 36

9%
Muta
Si: 36

9%
Muta
Si: 36

%
Muta
si: 36

%
Muta
si: 36

Mutas
i:44

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/142/86) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor:

Hom
olog
y:
98.0
1%
Muta
si: 31

Skor:

Hom
olog
y:
98.0
2%
Muta
si: 27

Skor:

Hom
olog
y:
98.0
2%
Muta
si: 27

Skor:

Hom
olog
y:
98.0
2%
Muta
si: 27

Skor:
10
Hom

ology

98.02
%

Muta
si: 27

Skor:
14
Hom

ology

98.02
%

Muta
si: 27

Skor:

Homo
logy:
98.02
%
Mutas
i:31

10.

Coronavirus IBV
gene for spike
protein precursor

Skor:
-37

Skor:
-13

Skor:
-15

Skor:
-27

Skor:
-26

Skor:
-34

Skor:
-41
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(infectious Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Hom | Homo
‘)’(rgggzg's viris). | olog | olog | olog | olog | ology | ology | logy:
ACCESSIon: y: y: y: y: : ; 39.01
X02342 39.0 [39.1 |39.1 [39.1 |39.1339.13|%
Panjang Sekuen: 1% 3% 3% 3% % % Mutas
36ﬁ5 bp Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | Muta | i: 138
;?Ii::'"}iifious si: si si: si: si: Si:
bronchitus virus 138 117 117 117 117 117
(IBV)
(UK/167/84) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58065
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Tabel A. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 5, mismatch= -3, dan
gap=7
Definisi . .. Perubahan
No DNA Hasil Pengujian Nucleotide
1. | Coronavirus | Skor: -261 Nucleotide query: »
IBV gene Homology: 84.16% CTATATGTGC
H . ATACACTTCT
for Sp_lke Mutasi: 460 GTGTTAACGG
protein Nucleotide ke-: 5463647375 | TCAGAGCGTC
p.refcurt?” 77798081879196108109111 | 2 o c v o n e m oo
é‘” ech'.‘t’fls 112113115118122 126138154 | ar 1 aacrc G T
Vir:’unsc) S| 155 156 158 162 165 166 168 171 ATOTATIALC
Accession: | 181209212213229232243244 | £ T 1200,
ooy | 250253254 261262267270281 |G accccT G a
panjang 285289300301 305306311317 [T TACTTTTAC
CTCTCATTAA
Sekuen. 319320321323324329331336 | LT CAT AR
2645 b 341342344 353363364373375 | s ccoccconT
o 'p1985 385388391 400403409416418 |TaGcCcGGCcC AT
anun: 422423425426 430 445464 465 | C T AT T AT ACH
466 478 481482 485489498502 | 7 o 7 A Cc T A T A A
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Infectious
bronchitis
virus (6/82)
RNA for
spike
precursor
protein.
Accession:
X04723
Panjang
Sekuen:
3557 bp
Tahun: 1986

506 524 530 536 542 552 553 557
558 563 566 571 572 577 578 581
582 600 602 608 614 615 623 629
634 635 638 644 650 652 661 662
663 675 692 714 716 728 729 749
752 764 768 770 776 779 787 791
794 803 818 867 869 881 892 902
912 943 944 946 948 949 950 953
955 962 963 965 966 968 974 979
980 987 988 989 992 998 1000
1001 1004 1026 1034 1053 1063
1068 1072 1082 1088 1103 1130
1142 1151 1154 1157 1158 1162
1169 1173 1175 1187 1199 1202
1203 1204 1206 1207 1211 1226
1229 1232 1235 1239 1240 1241
1244 1250 1253 1269 1270 1283
1284 1286 1290 1303 1306 1308
1313 1317 1325 1326 1328 1332
1335 1351 1353 1361 1362 1363
1365 1366 1373 1376 1377 1401
1405 1406 1415 1430 1434 1435
1439 1460 1463 1464 1468 1469
1472 1473 1477 1488 1493 1496
1498 1499 1503 1527 1541 1577
1589 1592 1598 1601 1646 1664
1667 1672 1679 1688 1691 1694
1702 1712 1720 1727 1738 1739
1746 1754 1765 1772 1796 1803
1821 1832 1845 1848 1856 1878
1886 1889 1895 1898 1901 1949
1961 1966 1971 1976 2012 2069
2070 2072 2078 2084 2087 2093
2094 2129 2147 2154 2163 2164
2175 2176 2180 2181 2182 2190
2201 2205 2210 2216 2232 2241
2252 2255 2258 2283 2294 2339
2358 2360 2409 2429 2439 2459
2468 2480 2486 2528 2531 2558
2593 2597 2604 2609 2612 2621
2627 2651 2663 2664 2672 2675
2685 2690 2691 2693 2696 2703
2711 2714 2721 2726 2729 2736

Qrd002QrHaaa00drPaaa3pr 3390003430
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POQAOHHEHEOPOAQAPAEPOPOOHOOQOHAPAFIHEPAPOEEAOPOHEAE0OHEPOHEOOQ0EEEQ
AFFEESQPAPOEQPPEEQPEIIFOHOArP O o000 rPOHHAOPPOHOHOOOQQQF QOO
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2738 2741 2745 2747 2759 2765
2768 2774 2781 2782 2783 2789
2810 2837 2840 2843 2855 2858
2874 2894 2903 2912 2931 2933
2936 2939 2945 2954 2960 2963
2972 2975 2987 3002 3020 3029
3032 3075 3097 3114 3131 3179
3204 3212 3261 3272 3290 3295
3320 3332 3361 3362 3374 3377
3389 3408 3410 3416 3419 3422
3423 3424 3425 3428 3437 3440
3441 3443 3444 3449 3450 3452
3456 3458 3470 3476 3479 3506
3509 3513 3521 3542 3551 3554
3563 3572 3573 3574

HaPAaArPrQrAaPaE203000a0

HoQOQrpa» P 0HoH00 R P O0

oHQOQaarHOOEHE Q0000 d 3
o000 000003300643

HrAaHdaoQroAadaaaP 3049430

Qara@QFPPraoaaaaMaa0

HoHRApPrpoHOQEAQPQrQ0d3 3
aOoHOoHF0ar>P 000300043

HOOQHAEPQHEPPAPEAE0QHE

POoOOHAQPOFPEHEAOOOOQOAA

Infectious
bronchitis
virus (6/82)
RNA for
spike
precursor
protein.
Accession:
X04723
Panjang
Sekuen:
3557 bp
Tahun: 1986

Skor: 5

Homology: 86.30 %

Mutasi: 462

Nucleotide ke: 16 25 26 35 37
3941424349535870717374
7577 80 84 88 100 103 116 117
118 120124 127 128 130 133 143
164 171 174 191 194 205 206 212
216 223 224 232 243 247 259 262
263 267 273 279 281 282 283 285
286 291 293 298 303 304 306 315
325 326 335 337 347 350 353 362
365 371 374 378 380 384 385 387
388 392 407 418 420 428 435 440
443 444 447 448 451 453 459 460
462 464 468 486 492 498 504 514
515519 520 525 528 533 534 540
543 544 562 564 570 576 577 585
591 596 597 600 606 612 614 623
624 625 637 654 676 678 690 691
711714726 730 732 738 741 749
753 756 765 780 809 829 831 843
854 864 873 874 875 896 897 903
904 906 908 909 910 913 915 922
923 925 926 928 934 939 940 947
948 949 952 962 965 987 995
1014 1024 1029 1033 1043 1049
1064 1091 1103 1112 11151118
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Infectious
bronchitis
virus (M41)
RNA for
spike
precursor
protein.
Accession:
X04722
Panjang
Sekuen:
3554 bp
Tahun: 1986

11191123 1130 1134 1136 1148
1160 1163 1164 1165 1166 1167
1168 1172 1187 1190 1193 1196
1200 1201 1202 1205 1211 1214
1230 1231 1244 1245 1246 1247
1251 1264 1267 1269 1274 1278
1286 1287 1289 1293 1296 1312
1314 1322 1323 1324 1326 1327
1334 1336 1337 1362 1366 1367
1376 1391 1395 1396 1400 1424
1425 1429 1430 1433 1434 1438
1449 1454 1457 1459 1460 1464
1488 1502 1528 1538 1550 1553
1559 1562 1607 1625 1628 1633
1640 1649 1652 1663 1673 1681
1688 1699 1700 1707 1715 1726
1733 1764 1782 1793 1806 1817
1839 1856 1859 1862 1907 1910
1922 1932 1937 1944 1946 2001
2030 2031 2033 2039 2045 2048
2054 2055 2073 2090 2108 2115
2124 2136 2141 2142 2162 2166
2171 2177 2216 2219 2240 2255
2297 2321 2370 2390 2400 2420
2429 2441 2447 2489 2492 2494
2519 2565 2570 2573 2582 2588
2612 2624 2625 2633 2636 2651
2652 2654 2657 2664 2672 2675
2682 2687 2690 2697 2699 2702
2706 2708 2720 2726 2729 2735
2739 2742 2743 2744 2750 2771
2798 2801 2804 2816 2819 2835
2855 2864 2873 2892 2894 2897
2900 2906 2915 2921 2924 2933
2936 2948 2963 2978 2981 2990
2993 3032 3036 3058 3092 3140
3165 3173 3194 3222 3233 3251
3256 3281 3293 3306 3322 3323
3335 3338 3350 3369 3371 3377
3380 3383 3384 3385 3386 3389
3398 3401 3402 3404 3405 3410
3411 3413 3417 3419 3431 3434
3437 3440 3467 3470 3474 3482

HHEOQOQOOQOQF P a0
Q3OO0 aa0AaPE 3
Qr-aaagd0
HrProaaoooAa»a

aalParQrap
HHEEOQOEg0 P a0
QaoalQarQP a3
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3503 35123515 3524 35333534 [ 22 GACGTTATT
3535 3537 -
Infectious Skor: -2 Nucleotide query: »
bronchitis | Homology: 80.31 % ATATATTATL
virus (M41) | Muytasi: 171 ATTTCGTTAT
RNA for Nucleotide ke-: 1218263032 |2 AcCGccTTCa
spike 343650637796101141142 |, S h ST CAT AR
precursor 143149 155 159 160 161 167170 [ c c T T T T T T T G
gggg;zion, 179186 187 191194 197200209 | ¢ ¢ T 6 AT A T C T
Xoa7s | 230235267273285316322329 | C 3 0 021G Cp g
banjang 331344345358 363370479506 | n 1 T TG G T A A T
o 519 565 566 570 595598 611612 | T C T T T G G A G A
3554 b 632634639648 667 717723739 | 2 T ¢ C T ¢ T AT 1
Tahun'p1986 742776 78881093110281087 |cacacar o 1
: 111311881191 119511961204 |ccccTacTC T
: 13331340 13411357 13811396 | T CGARTGT T 2
A\f/'a?_ 1414 1432 1433 1444 1451 1518 L\lléCLe%tlgeCSéJbCJeTCté
infectious | 1522 1535 1538 1546 1579 1585
bronchitis | 1588 1592 1644 1667 1670 1702 | & 4 o 5 & © 5 & & 3
virus (strain | 171417711863 189319021919 |GccacTaaa T
D1466) | 192519281955198119842014 |TACGGTCGGCT
peplomeric | 2047 2057 2059 2060 20612071 | 5 2 5 5 6 e mC o o
Protein gene | 2129 2154 2248 2256 22872364 | A CAACG GG C G
encoding 2365 2371 2374 2456 25502586 | € G CC T A GG T T
theSland | o591 2592 2657 270127512768 | - G c oS Cohh®
S2 subunits, | 2784 2927 2943 2952 29572968 | ccraGG T T G &
complete 29752991 3015 3096 30983104 |C G AR GGG C GG
cds. 324333323346 335233583359 | C chTCCRET T
Accession: | 336033743377 346934753487 | aanrcccaac
M21971 3488 3502 3515 3516 35173525 | A CACGCGAAG
Panjang 3528 3544 3547 3549 3550 3551 | ©
Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989
Avian Skor: 5 Nucleotide query: c
infectious | Homology: 96.33% recrrEeRtt
b_ronCh't'S_ Mutasi: 57 CCGATATCGG
virus (strain |\ cleotide ke-: 510112023 | CEGGTCAGT GG
D1466) | 3846102145146147159169 | CACACRACTC
peplomeric | 173176 243 257 298 305 319 335
protein gene | 337 345 398 399 427 434 441 505
encoding

the S1 and

552 570 571 666 672 737 739 752
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S2 subunits,
complete
cds.
Accession:
M21971
Panjang
Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989

Avian
infectious
bronchitis
virus (strain
V1397)
peplomeric
protein gene
encoding
the S1 and
S2 subunits,
complete
cds.
Accession:
M21968
Panjang
Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989

772 817 830 887 910 1081 1089
1099 1315 1343 1363 1370 1421
1422 1428 1435 1439 1456 1591
1601

<

C
T
T
A
T
G

A
G
A
A
G
T

T
C
T
A
A
T

C

QQXaan

QOH30aQ0
[PEONONON !

G

A
T

ECKe!

G

[DNON N}

cleotide Subject:

Q> QP4

Avian
infectious
bronchitis
virus (strain
V1397)
peplomeric
protein gene
encoding
the S1 and
S2 subunits,
complete
cds.
Accession:
M21968
Panjang
Sekuen:

Skor: 5

Homology:85.45 %

Mutasi: 458

Nucleotide ke-: 91314 19 23
24 3943 44 47 53 54 60 67 68 69
7273747576 818283899599
100101104 110 114 119126 127
134 137 140 144 145 146 149 156
157 158 159 165 166 169 171 172
180 186 188 203 208 209 212 213
215218 221 222 223 227 228 235
236 237 238 240 246 252 253 255
256 260 261 262 264 267 268 272
294 299 303 308 314 316 321 323
324 328 339 342 353 354 358 359

N
G
A
A
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A
G
c
c
G
G
c
G
G
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G
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T
G
A
T
A
T
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T
A
C
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T
A
A
A
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A
A
T
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C
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T
G
G
T

G
A
T
A
A
G
C
T
C
C
T
T
C
G
G
C
T
C
C
G
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1605 bp
Tahun: 1989

Avian
infectious
bronchitis
virus (strain
H120)
peplomeric
protein gene
encoding
the S1 and
S2 subunits,
complete
cds.
Accession:
M21970
Panjang
Sekuen:
1611 bp
Tahun: 1989

364 365 367 369 373 374 380 383
384 385 391 393 394 395 405 407
410 423 424 426 429 430 433 445
447 452 454 456 457 463 466 474
475 479 480 481 484 485 490 492
494 496 497 500 504 507 508 515
518 519 520 521 524 526 528 536
537 539 545 548 550 551 557 558
559 560 563 564 565 566 573 576
578 581 591 592 597 603 604 609
613 617 621 631 632 637 639 642
644 645 646 651 660 666 672 673
674 675678 681 685 687 695 696
697 698 699 704 708 709 710 720
732 735 742 744 750 753 759 763
764 771774776 784 785 788 795
800 804 805 808 809 811 816 817
820 821 827 828 829 831 833 834
843 844 846 852 861 870 874 877
880 881 883 887 890 893 894 895
897 898 899 912 915 918 922 923
924 926 931 935 940 942 943 946
947 948 967 968 971 974 975 976
977 978 982 991 998 999 1005
1015 1016 1018 1041 1057 1058
1059 1074 1083 1093 1096 1099
1103 1105 1109 1110 1114 1120
11231126 1131 1133 1134 1137
11441147 1167 1181 1184 1185
1188 1195 1205 1206 1207 1210
1213 1214 1215 1216 1217 1220
1221 1225 1234 1237 1240 1241
1243 1246 1248 1250 1253 1261
1262 1264 1268 1271 1274 1278
1279 1283 1286 1287 1288 1289
1290 1295 1298 1311 1312 1314
13151316 1331 1332 1334 1336
1337 1338 1341 1342 1349 1360
1366 1369 1370 1371 1381 1382
1384 1389 1400 1405 1409 1410
1413 1425 1426 1430 1435 1436
1444 1445 1448 1451 1454 1457
1458 1466 1472 1475 1481 1485

araoaHdOOOHQOHEQPEPPEEHQA PO
QaarFrFrdoooQrProaraoaES0aH00R0a0
PHMPAHSAPQPASEP PP PAEQ R A

HEPOSEPO00EES008RPRPOHEEOEERPOQPOQR ZIOPEPPEE0ORPARPPOORRPOEE QP AP PP
HIEFPPPQPOEAQEPAAPAIFQPOOHLOHEOOOQQCS|QaEEPOEAEAAPAPQAEPFFQAPOHEAOQOQEOPOQ

[e)
QHQAPAPHQAQAHEAPAPOQHEAPQQQPQAPEAESHAQEFIPQAPQHQRPAHQARPPFOAOOSEQEQR AR
HArpraoHQoHEarrarPEH0Q0H QO rAHEOE0Q o HAar QP HAPHOHOHEPOOQ QD

—*
HProHESQrPQOOHEOHEPQRPFPAPHOEEEAHQOQQ|OHEEFHOOHEOHEPFPOAPOQPOOESHOQEQAOQ
PRAPOABPPAFFAOOPOH00H000RRar PO rE000REPEEPORE0000B D
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1487 1488 1494 1496 1497 1498
1499 1502 1503 1513 1517 1522
1528 1529 1531 1537 1540 1543
1546 1548 1555 1558 1561 1574
1578 1583 1586 1589 1590 1604
1607 1608 1609 1610 1612 1613
1614 1616 1619 1620 1631 1634
1638 1647 1649 1652 1656 1658
1659 1660 1662 1664 1665 1667

e B e I B B i I = I
THHQQQPAP P QAP E0Q0

6. | Avian
infectious
bronchitis
virus (strain
H120)
peplomeric
protein gene
encoding
the S1 and
S2 subunits,
complete
cds.
Accession:
M21970
Panjang
Sekuen:
1611 bp
Tahun: 1989

Avian
infectious
bronchitis
virus (strain
D207)
peplomeric
protein gene
encoding

Skor: 5

Homology: 81.49 %

Mutasi: 274

Nucleotide ke-: 8911121315
18 22 26 38 54 55 56 62 65 66 68
71132 138 143 144 147 150 154
161 162 170 181 185 200 201 205
206 211 217 219 220 221 223 224
229 231 236 241 242 244 253 263
264 273 275 285 288 291 300 303
304 309 312 316 318 322 323 325
326 330 345 348 352 355 366 373
378 381 382 385 389 394 397 398
402 406 424 430 442 452 453 457
458 463 466 471 472 478 481 482
500 502 508 514 515 523 529 534
535 538 544 550 552 561 562 563
575592 614 616 624 628 629 649
652 664 668 670 676 679 687 691
694 695 703 718 767 769 781 792
802 811 812 813 834 835 841 842
844 846 847 848 851 853 857 860
861 863 864 866 877 878 881 885
886 887 890 900 925 933 952 954
962 963 967 971 981 987 1002
1007 1041 1050 1053 1056 1057
1061 1068 1072 1086 1098 1102
11031104 1105 1106 1110 1116
11251128 1134 1137 1138 1139
1140 1143 1148 1149 1152 1168

o
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the Sland | 116911821183118511891202 |2 T GAGG CA G T

S2 subunits, | 12051207 12121216 12241225 | C - cccc o n

complete 1227 123112341250 12521260 |cceccTCcTCTA

cds. 1261 1262 1264 1265 1272 1275 CTTGATGCGG

Accession: | 13001304 13051314 13291333 | & 1 ° 2 S nt D7

M21969 1334 1338 1362 1363 1367 1368 TTATCCCACTC

Panjang 137113721376 139213951397 |TGAGCGACC C

Sekuen: 1398 1402 1425 1426 14401443 | 7 ¢ S 22 T 66 ¢ 2

1614 bp 1450 1473 1479148814911497 | v 2 cc 1 ac o a &

Tahun: 1989 | 1500 1545 1563 1566 15711578 |cTcGcTGc T A T

1581 1587 1500 1593 1601 1611 | C 227 T T c ¢ ¢
16191626 ATCAATTGTA

ceccrTGecCccCcTGT
TGCGCACCTT
T T C C

Avian Skor: -303 Nucleotide query: ¢

infectious Homology: 94.98% GCAAGGCGTG

bronchitis Mutasi: 27 ; ; g 1; ;5 g reccc

virus (strain | Nycleotide ke-: 112 188 269

D207) | 981 347 348 350 352 807 808 867

peplomeric | 16 953 954 998 1025 1033 1092

grr]‘é;e(;?nge“e 1094 1116 1128 1138 1236 1375

the S1 and 1383 1581 1614

S2 subunits,

complete

cds.

Accession:

M21969

Panjang

Sekuen:

1614 bp

Tahun: 1989

Avian Nucleotide Subject:

infectious AATCGTCTCG

brOnChitUS TTAGGNCCAT

virus (IBV) reerect

(UK/123/82

) spike (S)

gene for

spike

glycoprotein

S1 subunit.

Accession:
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X58067
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992

Avian
infectious
bronchitus
virus (1BV)
(UK/123/82
) spike (S)
gene for
spike
glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992

Avian
infectious
bronchitus
virus (IBV)
(UK/142/86
) spike (S)
gene for
spike
glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992

Skor: 5

Homology: 97.18 %

Mutasi: 44

Nucleotide ke-: 58 113 134 215
226 227 229 296 298 299 305 306
334 337 634 726 753 754 813 816
836 840 862 891 899 931 971 979
1011 1062 1065 1084 1086 1092
11811182 1195 1321 1329 1410
1413 1527 1533 1560

aarraz
aaoxvAapC

@

HHE QO3

nwoog_'
ar3ag
HZOO(D

EReNoNoira)
anas®
aaaasS
acaoaa™

AraaazZ
HHE OO0l C

Hﬂﬂbma
acao+xaaa09

=,
HaoHag
saap @

nc)c)c)ccn
anAaal,
Haoaad
QA

Avian
infectious
bronchitus
virus (IBV)
(UK/142/86
) spike (S)

Skor: 5

Homology: 98.01 %

Mutasi: 31

Nucleotide ke-: 70 113 131 143
183 226 227 229 299 305 306 337

@HEHaZ
S0
> Qg

Hmog_l
asag
anap @
RN
HOD>2
ERERER S
HaaB




83

gene for 362 364 726 816 836 837 870 890
spike 931 969 979 1040 1181 1195
glycoprotein | 1321 1479 1506 1527 1533
S1 subunit.
Accession:
X58066
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Avian Nucleotide Subject:
infectious CCATTGGCCC
porhivs EEESE T
C
(UK/167/84
) spike (S)
gene for
spike
glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
10. | Coronavirus | Skor: -37 Nucleotide query:
IBV gene Homology: 39.01% TAGCGTCRAGC
forspike | Mutasi: 138 crorTCcAATTA
protein Nucleotide ke-: 102224229 |2GACCTTTGA
PIECUTSOT | 932 243244250 253254261262 | 5 o 6 v v s 5 » ¢ 2
é‘”feca'.o!is 267 270 281 284 285301305306 | T 2 7 2 2 A T C A T
Vir:’u”sc). WS | 315 325 333 334 352 397 488 491 BGTATCATAG
T e
Accession: TTTTTAAATC
988 111011311136 11371159 |[GATTTAT C G T
é(frfjiﬁs 116212131222 1237 12421256 | T 2 T 2222 AT T
o 1279 1281 1319 1330 1344 1368
gg 4get:1. 1372 1374 1375 1376 1385 1386
P 1393 1423 1554 1672 1706 1749
Tahun: 1985 | 4751 1802 1857 1930 1966 1973 : :
Avian 2038 2039 2043 2049 2051 2065 | Nucleotide Subject:
infectious | 5067 2084 2000 2259 2384 2412 | C S LT AARTCC
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bronchitus
virus (1BV)
(UK/167/84
) spike (S)
gene for
spike
glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065
Panjang
Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992

2425 2489 2517 2624 2654 2715
2764 2805 2847 2934 2952 3109
3115 3185 3186 3192 3195 3237
3309 3325 3335 3343 3348 3380
3406 3413 3419 3424 3462 3467
3470 3503 3530 3531 3533 3545
3546 3549 3610 3623 3632 3634
3636 3638 3641 3644 3645

QaroaoooHa0 00w

Qraoaaran Qo

aQaFPraaQPAaQP

HOQPFPOOQMOQPQAHA

QOQrProrPH000a0

QHErQQOQQQr QP

[P RO NONONONONNONe NN -lN0)]

e RO NN NONON=Eh-Th - NN

oo NoNeRe R RN N0 N NO)
Praraa08600a0

Tabel B. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 5, mismatch= -3, dan

gap=3
— . .. Perubahan
N Definisi DNA Hasil Pengujian .
° asti Fengujia Nucleotide
1. | Coronavirus IBV | Skor: -109 Nucleotide query: a ¢
gene for spike Homology: 84.17% TTTGCACACTT
protein precursor Mutasi: 360 g g i ? Zg i g g i ? g
(infectious Nucleotide ke-: 546364 |CTARTTRAAGTCG
bronchilis virus). | 7483899398 114115 | 55 0 R C LR R GG G
ngzsj;’”' 116118121125129141 |cTcccra ™t a C
Panjang Sekuen: 161169178 188 216 237 g sz sz sz Zé g g g g g i
3645 bp © | 240251252278281292 | Lo oL oo oii o
Tohun 1985 206300311312316317 |ccarttaTccan
: 322331343345350355 |AATTGAATATA
356 358367 377378387 | S TACTCTCCTA
380406 415418424431 | a a1 cc ot o e o
433 437 438 440 441 445 AACTTCACCGEC
460482 494502506515 | G T CCCACCATT
519523541547553559 | cccecamTaA GG
582 585 591 595 601 602 GTCGCGTTTAC
620 622628 634635643 |CTTAGTGCTCT
649 654 655658 664670 | 5 2 c oo v o a
672 682 696 713 735 737 TTTCGTGTCCT
749750770 773785798 | T TTAGAGT T
AT A T A A A
801809813816825840 | AT HCTCOSCAAA
889 891 903 914 924 934 TGAGCCCGATT
TTTTTTTGTC CT
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Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

971 978 980 995 1001

1006 1007 1015 1020 1026
1028 1029 1032 1054 1062
1081 1091 1096 1100 1110
1116 1131 1158 1170 1179
1192 1199 1203 1205 1217
1229 1234 1243 1258 1261
1264 1285 1288 1304 1305
1322 1326 1339 1342 1344
1349 1353 1365 1369 1372
1388 1390 1401 1412 1415
1416 1440 1444 1445 1454
1469 1473 1474 1478 1499
1502 1503 1512 1513 1517
1528 1533 1536 1538 1539
1543 1567 1581 1617 1629
1632 1638 1641 1686 1704
1707 1712 1719 1728 1731
1734 1742 1752 1760 1767
1778 1779 1786 1794 1805
1812 1836 1843 1861 1872
1885 1888 1896 1918 1926
1929 1935 1938 1941 1989
2001 2006 2011 2016 2052
2113 2119 2125 2128 2134
21352170 2188 2195 2204
2205 2222 2223 2224 2232
2243 2247 2252 2258 2274
2283 2294 2297 2300 2325
2336 2381 2400 2402 2451
2471 2481 2501 2510 2522
2528 2570 2573 2600 2635
2639 2646 2651 2654 2663
2669 2693 2715 2718 2728
2733 2734 2736 2739 2746
2754 2757 2764 2769 2772
2785 2804 2810 2813 2819
2829 2835 2856 2883 2886
2889 2901 2904 2920 2940
2949 2958 2977 2979 2982
2985 2991 3000 3006 3009
3034 3049 3067 3076 3079
3122 3144 3161 3178 3226

H oo
H o
Ho o
@ HQOQ
aQHO

>—]O>—]O’JﬁHQOOQHOHHD’QHQOOOHOHOH»—]»—]H’—]U’QD’Z’—]OD’Q
aHaFPFrFOHAOOOOOHOQOQQPFPOOOHQPFPQQCQEAEREREPIOES (HP OO

o0

OOH'J’O'J’D’OHOQQD’OHD’OQHWOOHHOOOOFOOOOCFQD’HO
HoQrpoaHEaHQPrPEQQEEEPOQQQQQP QNN Har .

=,

OD’O'J’O'J’D”—]OHHD’HHHQD’D’D’HOOOHOO»—]H’HOU’OD’Q_‘O>—]Dﬁ>—]
>—]D’OOOH>—]OG§ZD>—]>—]>—]®>—]>—]>—]®>—]HD"J’OHH’HQ’H’OOOQH(DDﬁHOO
HOHHOD”—]HD’OOHOHOHHHOD’D’()OOH»—]U’OQ’O’—]D’H%’

OOOO'J’D’>—]67>—]>—]OD’OOQHQD’OQOOH’O»—]OH’HOOQQE
O'J’OO'J’D”—]’—]OHHHOQOQHD"J”—]'J’»—]HOOO»—]HH’O’—]Q%
OHOOHDﬁ>—]OHQOQD’QQHD’HOOOHOO’—]H’Q”—]Q’OHH:_r
>—]'J"—]HOOQOHOOHQD’OD’FOHOOOOOH’OH’OQ’O’—]D’O
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3251 3259 3308 3319 3337
3342 3367 3379 3408 3409
3421 3424 3436 3464 3468
3478 3487 3497 3505 3509
3511 3523 3529 3532 3559
3562 3566 3574 3595 3604
3607 3616 3626

Infectious Skor: 5 ucleotide query:

bronchitis virus Homology: 86.31 %

(6/82) RNA for Mutasi: 361

spike precursor Nucleotide ke-: 16 25 26

ﬁ\ré’éié';ion- 36 45 51 55 60 76 77 78 80

X04723 838791103 106 125 129

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

Panjang Sekuen:

3554 bp
Tahun: 1986

140150171178 181 198
201 212 213 219 223 240
251 255 267 270 271 275
281 290 302 304 309 314
315317 326 336 337 346
348 365 374 377 383 393
397 398 400 401 405 420
442 449 454 462 463 466
468 475 477 484 502 508
514 520 543 546 551 552
558 561 562 580 582 588
594 595 603 609 614 615
618 624 630 632 642 656
673 695 697 709 710 730
733745758 761 769 773
776 785 800 829 849 851
863 874 884 894 931 938
940 955 961 966 967 975
980 990 993 1015 1023
1042 1052 1057 1061 1071
1077 1092 1119 1131 1140
1153 1160 1164 1166 1178
11911194 1197 1198 1199
1203 1218 1221 1224 1245
1248 1264 1265 1281 1282
1286 1299 1302 1304 1309
1313 1325 1329 1332 1348
1350 1361 1374 1401 1405
1406 1415 1430 1434 1435
1439 1463 1464 1473 1474

A
A
A
A
A
A
A
A
A
A

G
G
A
C
C
A
A
C
C
T
A
C
C
G
T
C
C
A
C
C
T
A
T
T
C
G
C
A
C
T
T
C

arFgGraoarSo0Hd030darErro0000a0a0odarr 00daa00 04
HOOHOHEPFPOOHOHOHEHADFQAQAEEPOHAOAOQHAQ QA Q
HH'—]W@W'—]OOG}HOHHQHU’HOFOOHD’HD’OHW@@C}H’

A

c cC
c cC
T A
G T
AT
T A
A A
G C
T C
cC
G A
ccC
A G
T G
T A
AT
T G
T G
T G
C G
A G
G G
T C
C A
c C
T T
T T
A A
G G
G T
c C
C A
G T
ucl

cardgraaErsQaZi0QarPAEPESQQPQAOEEAOHQQQOHEEQAP QP QEEQ 2
NHOHOHEHOOOHQAOHOEQOQHEPHOQOAHQAQAFQREPFEFPFPOHAQQP QAP QP OQA
rHaaraneaabnaPlasoroardEH00HEEQ0HEEPPHQ0HOHEEHQ00 A

HD’D’O(—)CUHCU'P'P[D@QODQHDHQOOD—]QOOU’O'J’HOD’OOQOOOO:}'—]@@:}@

C
C
T
G
T
T
C
C
G
C
T
T
C
G
C
G
T
T
C
G
C
C
T
G
C
C
G
G
G
T
T
T
G

cleoti bject: a
T T CACT
crT GTTZC
C G ATCT
T A T TAA
T C A TAA
A C T CGA
T T T GCC
A A TTTT
ccC T AAA
cT GCGC
T C T CCA
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1478 1489 1494 1497 1499
1500 1504 1528 1542 1568
1578 1590 1593 1599 1602
1647 1665 1668 1673 1680
1689 1692 1703 1713 1721
1728 1739 1740 1747 1755
1766 1773 1804 1822 1833
1846 1857 1879 1896 1899
1902 1947 1950 1962 1972
1977 1984 1986 2041 2074
2080 2086 2089 2095 2096
2114 2131 2149 2156 2165
2177 2182 2183 2203 2207
2212 2218 2257 2260 2281
2296 2338 2362 2411 2431
2441 2461 2470 2482 2488
2530 2533 2535 2560 2606
2611 2614 2623 2629 2653
2675 2678 2693 2694 2696
2699 2706 2714 2717 2724
2729 2732 2745 2764 2770
2773 2779 2796 2817 2844
2847 2850 2862 2865 2881
2901 2910 2919 2938 2940
2943 2946 2952 2961 2967
2970 2995 3010 3025 3028
3037 3040 3079 3083 3105
3139 3187 3212 3220 3241
3269 3280 3298 3303 3328
3340 3353 3369 3370 3382
3385 3397 3425 3429 3439
3448 3458 3466 3470 3472
3484 3487 3490 3493 3520
3523 3527 3535 3556 3565
3568 3577 3587 3591

aoaaHeFEHEAPOHQABERFOAPAQ DA
HrFrHOHOHEPEHEHEEHEEQREAAQA DA
HrHHEHQPOHHOHEHEHO0QOO0 0D

QaraoaaraoaspEpEPrEPraQr a3 r 4
HHAEPPro0oHOOOQOQOH3 PP Q03030

aoHQra3rOQrPAaAr 300030

FPrraoarHdoraoaoarapraoasaoaod0ar

HHAQrOoHarr 033003003 0A>

HrPrOoa9rP0000H3H03003 A
HHOOOMOH OO OO OO0 33 0d
aHAPFPrFAaAPOAPFAOOEHQOOOCOOQPPAAQ

Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

Panjang Sekuen:

Skor: 2

Homology: 80.51 %
Mutasi: 140
Nucleotide ke-: 12 18 26
303234365063 7796
101 144 150 156 163 169
172 181 188 189 193 196

HEraEQEQa 2

c

HP a0
aoHoHEO00H04
THOQOQPOQP PP
QrPraaQPE PP A
TPHPOAOQOQAS
QOO OQHEOAaP
TPHOHAAP QA3
THEEAaP QO

C

o

e

tide g

c
@D
=

y:

HrOoHaaPaaa P
QraaapaagP
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3554 bp 199202211232237269 |[CTCTATTATGT
Tahun: 1986 275287318324331333 | o . cen ity
346 347 360 365 372 416 GGAACA
Avian infectious | 427437450599 616 636 | Nucleotide Subject:
bronchitis virus 638 643 652 671 726 747 GGCGCGCTGAA
strain D1466 781 793 815 936 1033 ATGGGGCAATT
F()eplomeric pr)(_)tein 1092 1118120112021210 | 5 s 15 ccecr o o
gene encoding the | 13391346 134714031421 | c T2 GCARA G C
S1and S2 1439 1440 1451 1458 1525 | GCCGAACG GG G
subunits, complete | 1529 1542 1587 15931596 | & C © C o cc o a o o
cds. 1600 1652 1659 1723 1780 GCCATTTACGA
Accession: 1872 1897 1901 1918 1965 Zé fé i st g st fé g st zg g
M21971 1991 1994 2024 2058 2141
Panjang Sekuen: | 21712177 224422602268 | c c nc oo
1605 bp 2299 2376 2377 2383 2386
Tahun: 1989 2468 2562 2598 2603 2604
2669 2713 2763 2780 2796
2939 3010 3016 3092 3105
3118 3128 3129 3257 3346
3360 3366 3372 3373 3374
3388 3391 3478 3480 3491
3493 3521 3533 3536 3545
3552 3558
Avian infectious Skor: 5 Nucleotide query: ¢ ¢
bronchitis virus Homology: 96.33% TTAGACCCAGT
(strain D1466) | Muytasi: 51 ATccocrceac
peplomeric protein | \y,cleotide ke-: 52124 |GG CAGACAACA
gi”:nfj”ggd'”g the | 3947103146 147148160 | C C 2T 2
subunits, complete 170 174 177 244 253 299
q ' 306 320 336 338 346 399
CAcSéession- 400 428 435 442 506 553
V21971 668 674 739 741 754 774
Panjang Sekuen: 819 832 889 912 1083
1605 bp | 1091 1101 1317 1345 1365
: 1372 1431 1438 1442 1459
Tahun: 1989 1594 1604
Avian infectious Nucleotide Subject: r
bronchitis virus TCCGAGTTTGC
(win V1307) SRS
peplomeric protein CATTGAGTGTG
gene encoding the GTTGCC

Sland S2
subunits, complete
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cds.

Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain V1397)
peplomeric protein
gene encoding the
S1and S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21968

Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric protein
gene encoding the
S1and S2
subunits, complete
cds.

Accession:
M21970

Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

Skor: 5
Homology:86.97 %
Mutasi: 284

Nucleotide ke-: 9 13 14
19 40 59 60 69 80 81 86 87
88 94 100 107 110 116 120
125132 133 140 143 146
164 169 174 177 184 188
190 195197 212 217 218
221 222 224 227 233 237
238 245 246 247 248 250
256 262 263 265 266 273
275 278 279 283 305 310
314 319 336 343 352 355
376 389 398 401 410 415
425 427 430 443 444 446
449 450 453 473 474 475
483 495 501 506 507 517
535 536 545 554 567 568
570576 579 581 582 591
592 596 599 606 609 611
614 624 625 630 636 637
642 646 650 654 672 679
680 681 686 695 701 707
708 709 710 713 716 733
742 749 759 771 774 781
783789 792 798 811 814
816 829 836 841 850 851
853 862 866 890 899 908
917 928 929 931 935 938
943 949 962 965 968 972
973 974 976 981 985 994
997 998 999 1018 1019
1022 1026 1027 1030 1034
1043 1058 1069 1095 1112
11291138 1148 1151 1154
11651166 1170 1176 1179

c

C

@
=}

tide que

a P

=
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118211871189 11901103 [C T TAG AR CA AR
12001203 122312371240 | C ¢ o b o b o o o n o
12411244 125112621264 | TG cGCCGGTTT
127112851294 12971304 | TAATT T CCCAG
13281332133513381348 | *ACTTTAT
1363 1366 1386 1402 1407
1408 1409 1412 1413 1420
1431 1437 1441 1453 1454
1456 1461 1472 1477 1488
1525 1528 1531 1544 1550
1553 1559 1565 1572 1595
1599 1604 1611 1620 1623
1626 1629 1631 1638 1641
1644 1657 1661 1666 1669
1688 1692 1719 1722 1726
1735 1737 1740 1745 1747
1748 1750 1751 1756
Avian infectious Skor: 5 Nucleotide query: ¢ a
bronchitis virus Homology: 81.43 % CTTCTGAGGGC
(UEin H1Z0) | ygasi: 107 CrIriIciini
pep'ome”g p“’tﬁ'“ Nucleotide ke-: 121314 |[GTGTTAaACACG
ene encoding the y TGATCACAGGC
glandSZ g 16192327396576137 |1 ccnann s o
bunit let 143 148 149 152 155 159 TTTTACCTCCA
z‘ésun' S, COMPIEE | 176 187 191 206 207 211 rArrGcCT T
Accession trptrpuradl EEESER ISR
M21970 AGATATTGTATC
panjang Sekuen: 282284301310320330 |TCCCTGGACTT
. TTGGTCTTCTA
1611 bp 334335337338342369 | . ccrSTloTA
Tahun 1989 380387392400404409 | crrcaccoarTo
anun: 418422440446458481 |[GACCATTT T C A
484489 490496499500 | T TcaccTTcre
Avian infectious 518 520 526 532 533 541 Nucleotide Subject: ¢
ntect 547 552 553 556 562 568
bronchitis virus GTAGTCCTATT
(strain D207) 570580594 611633635 | rnaAcoAccoa
Solomeric protein | 643647 648668671683 | crTaccccccaa
one encoding the | 696699707 725740789 | 20 A A 0 2k E ko
glandSZ g 791803814824834871 | m o rroncacae
subunits. complete 878 880 884 895 917 922 TCCCCTTTCTA
s P 932057065984 986994 | CCCCCARTCCE
Acession: 995 999 1003 1013 1019 Sl creTrTeccn
M21969 1034 1039107310821095 |ccTeaGCGACC
: _ 11021106 112011321139 | GAATGAAAG T C
Panjang Sekuen: CACCTAGACTC

1140 1141 1145 1151 1160
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1614 bp 11631173 118611871190 | ¢ TGATCAATCG
Tahun: 1989 1206 1207 122412281241 | § S =2 222 2 L0 -
12441246 125112551267 |G ccTGT TG C G C
12711274 129012921303 |ACCT T T TCC
1314 1317 1342 1346 1347
1356 1371 1375 1376 1380
1404 1405 1414 1415 1419
1435 1438 1440 1441 1445
1468 1469 1483 1486 1493
1516 1522 1531 1534 1540
1543 1588 1606 1609 1614
1621 1624 1630 1633 1636
1644 1654 1662 1669
Avian infectious | Skor: -127 Nucleotide query: ¢ ¢
bronchitis virus Homology: 94.99% CAGCGCCTAGT
(Strain D207) Mutasi; 23 TCCCTTCTTTC
peplomerlg_protﬁm Nucleotide ke-: 112 188
gi”:nzngg INgthe | »59 281 351 353 869 918
subunits, complete 955 956 1000 1027 1035
q ' 1094 1096 1118 1130 1140
cos. 1238 1377 1385 1583 1616
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp
Tahun: 1989
Avian infectious Nucleotide Subject: a
bronchitus virus ATCCTTTAGGN
(IBV) ccaAaTTCCTCCT
(UK/123/82) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58067
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Avian infectious Skor: 5 Nucleotide query: 2 ¢
bronchitus virus Homology: 97.19 % ATCTTCCTTCG
(5Y Mutasi 3 sredineiies
(UK/123/82) spike |\, cleotide ke-: 58 113 T

(S) gene for spike
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glycoprotein S1 134 215 230 298 337 340
subunit. 637 729 817 820 840 844
Accession: 866 895 903 935 975 983
X58067 1015 1066 1069 1088 1090
Panjang Sekuen: 1096 1185 1186 1199 1325
1560 bp 1333 1414 1417 1531 1537
Tahun: 1992 1564
Avian infectious Nucleotide Subject: ¢
bronchitus virus TGCGGATTGGT
(IBV) TGCTCCGTCCA
(UK/142/86) spike poctrecran
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58066
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Avian infectious Skor: 5 Nucleotide query: = T
bronchitus virus Homology: 98.02 % CCCAATAAGTT
(1BV) Mutasi: 27 T
(UK/ 142/f86) sp;(ke Nucleotide ke-: 70113
Si&%‘&gﬁfgl € | 131143183 227 300 339
<ubunit 364 366 728 818 838 839
Accessilon' 872892 933 971 981 1042
: 1183 1197 1323 1481 1508
X58066 1529 1535
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Avian infectious Nucleotide Subject: ¢
bronchitus virus CATTGCCGGTOC
AATGACCCCTT
(IBV) cGcCCcC

(UK/167/84) spike
(S) gene for spike
glycoprotein S1
subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992
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10. | Coronavirus IBV | Skor: -13 Nucleotide query: T =
gene for spike Homology: 39.13% AGCGTATTCTA
protein precursor Mutasi: 117 $ ‘T; $ g Z 2 $ 7; : 2 g
k()infec;ious | Nucleotide ke-; 102224 |AATAGGGTCTa

ronchitis virus). ’ CTTATATAATG
220232243244270273 |1 IATATAATC
X02342 284287283304308309 |rcrTaAATCT A
Accession: 318328336337355400 |CTTTTGTTTAT
X02342 522700766793816842 |1 ACGCCGATTTRAA
Panjang Sekuen: | 953 956 934 949 1302 crhcrwrecny
iﬁf b_p1985 1385 1392 1424 1460 1525
anun. 2905 1559 1560 1564 1609 1613 : :
Avian infectious | 1651 1628 1705 1725 1738 | Nucleotide Subject: c
bronchitus virus | 1745 1767 1768 17761800 | C & L 22 S22 SR C
(1BV) | 18081850185319732030 |ancccTaccc T
(UK/167/84) spike | 5035 9071 207221162196 | 2 TCCCAACAAG
(S) gene for spike | 5500 2005 2004 2244 2045 | T TR G CCGTATCC
9'{)009“"6'“ S1 | 20482293 241924502508 | 5 n 6 5 ncc oG o
subunit. 2554 2612 2630 26312679 | G G GGG CAA A GG
AC%%SS'O”- 2690 2718 272627382739 |22 1A T ST 0O C
X58065 Selwen. | 27472773281428562925 | ccc ez o
Pag{)agg EKUEN: | 2942 2944 2949 2970 2972
#5h P 0 3074 3078 3092 3104 3105
ahun: 199 3119 3165 3176 3177 3181
3193 3197 3214 3269 3287
3300 3360 3401 3402 3436
3440 3497 3520 3552 3589
3621
Tabel C. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 9, mismatch= -4, dan
gap=4
No | Definisi DNA Hasil Pengujian Perubahan
Nucleotide
1. | Coronavirus IBV | Skor: -143 Nucleotide query:
gene for spike Homology: 84.13% ACTTTGCAT
H R CTGGAGTT CA
p_roteln_ precursor Mutasi: 356 GCGTATCRAT
(infectious Nucleotide ke-: 546364 | TATCCTATT
bronchitis virus). 7483899398 124128132 | A A G TCGTGT
Qgcze;:;‘)”: 144164172181191219 |2 Gt catac o
ooy Seen | 202324 ZOBUIN | £ (2L
" | 295299303314315319 | ZACTTITAC
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3645 bp
Tahun: 1985

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

320 325 334 346 348 353
358 359 361 370 380 381
390 392 409 418 421 427
434 436 440 441 443 444
448 463 485 497 505 509
518 522 526 544 550 556
562 585 588 594 598 604
605 623 625 631 637 638
646 652 657 658 661 667
673 675685 699 716 738
740752 753 773 776 788
801 804 812 816 819 828
843 892 894 906 917 927
937 974 981 983 998 1004
1009 1010 1018 1023 1029
1031 1032 1035 1057 1065
1084 1094 1099 1103 1113
11191134 1161 1173 1182
1195 1202 1206 1208 1220
1232 1237 1246 1261 1264
1267 1288 1291 1307 1308
1325 1329 1342 1345 1347
1352 1356 1368 1372 1375
1391 1393 1404 1415 1418
1419 1443 1447 1448 1457
1472 1476 1477 1481 1502
1505 1506 1515 1516 1520
1531 1536 1539 1541 1542
1546 1570 1584 1620 1632
1635 1641 1644 1689 1707
171017151722 1731 1734
1737 1745 1755 1763 1770
1781 1782 1789 1797 1808
1815 1839 1846 1864 1875
1888 1891 1899 1921 1929
1932 1938 1941 1944 1992
2004 2009 2014 2019 2055
2116 2122 2128 2131 2137
2138 2173 2191 2198 2207
2208 2225 2226 2227 2235
2246 2250 2255 2261 2277
2286 2297 2300 2303 2328
2339 2384 2403 2405 2454

QHRErPraAH9Qar0oHEEH0aH08000aPA0a Y000
HHQOQHOHEPHOOHQQQQPEPAPOE QAP PO
AHPFPQOOHQAQPEPPFPEHQAQAPHEASOHEESHOQQQOQEEEAQA

rHAEArPOHAQQPPASAS Q9099999993099 04d

HHQoaHoHQP QP PArPQPEAE080QaPaP 04
QOHHHEPAQOOOHEHAEAPHOEPFPOOAOQQQE QD
QFraaaEaPaAPQEFPAAASAOEAQQPOAEAEAQPOQAEQ
HEPFrFAAQAQOOOQOROQAOAHEBQQEREPOQRPAAPAOQAEQQ

nmwwwﬂwaoobomeoobHmbmmmag

Zb—]G](_]D>Ob—]D>D>G]HH'—]OOOD>OOOOOU’U’OO'—]D>OC}O

c
(o]

—_

leotide

araoddasoaraoaodaoooHEaararaoaa3

b NN NeoNoNe I -No N NoN:=Nol - Neolh-Ih-NoNeNeN=N0)
QoA 3AraldrErarEErAaPA08300343

[}
Q
s
(@}
b

HOHEHEBOPQAOSQOOHEEEHQAAHEPOOQ A

HEHaEESarrEH00080885QF PP QAR
PHOQOQAPFOHOOOQAOQQP QR PHEPHEOQAOQA
QCQQOQQPQAPOAHRQAPQAOOHAQRPPQQQ
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2474 2484 2504 2513 2525
2531 2573 2576 2603 2638
2642 2649 2654 2657 2666
2672 2696 2718 2721 2731
2736 2737 2739 2742 2749
2757 2760 2767 2772 2775
2788 2807 2813 2816 2822
2832 2838 2859 2886 2889
2892 2904 2907 2923 2943
2952 2961 2980 2982 2985
2988 2994 3003 3009 3012
3037 3052 3070 3079 3082
3125 3147 3164 3181 3229
3254 3262 3311 3322 3340
3345 3370 3382 3411 3412
3424 3427 3439 3467 3471
3481 3490 3500 3508 3512
3514 3526 3532 3535 3562
3565 3569 3577 3598 3607
3610 3619 3629

Aco¥rFrAaraoaaHEOaHO0a Q3
HH QO3 P3PQQOQA
HOOQOHOOOOHOOHE QO PO
coaaprPraagda4aas
QrEaEaPrPHaaH Q0034
HrPOQQOQOQAPHEASQQFEHEQQ
aardaradaraaoada4a4
HORBE3PFPFQEFOAQQEAQQOQ
HOPQPOAFPPFPOQOQOOQQHOQOQ

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

Skor: 9

Homology: 86.27 %
Mutasi: 357
Nucleotide ke-: 16 25 26
36 4551556086 90 94
106 109 128 132 143 153
174 181 184 201 204 215
216 222 226 243 254 258
270273 274 278 284 293
305 307 312 317 318 320
329 339 340 349 351 368
377 380 386 396 400 401
403 404 408 423 445 452
457 465 466 469 471 478
480 487 505 511 517 523
546 549 554 555 561 564
565 583 585 591 597 598
606 612 617 618 621 627
633 635 645 659 676 698
700712 713 733 736 748
761 764 772 776 779 788
803 832 852 854 866 877

OC)C)’—]C)(_)C)(D(DG]HHOHOOOOWOHO’—]U’OD’>—]>—]OZ

c

PHOOHOQOOQOQAOOQAOAP PO QFEFEIFPO00 QP

G
C
T
C
C
G
C
A
A
C
C
C
A
C
A
C
A
G
A
A
A
C
G
G
C
T
A
G
T

C
C
T
C
G
T
A
A
G
C
C
T
T
C
C
G
A
A
T
G
A
A
C
G
A
G
T
T
C

C
C
A
C
G
C
T
A
G
T
C
C
G
C
G
A
G
A
C
T
T
A
A
A
G
A
G
T
T

QAOHOQPHOQEBEQPQQAREPFEQEAQEQAPAAPQR 3D
HHEOQOMAOQOOQOH QAP arPr Q033 a3 a>AaY gDy
HOHOQOHOQOHEHAPAEQOQOSQQAPHEEQAOQHEERE P OG04
sl oNoNo NN NoNol = NoloNoN=-N=-NolN=N=-NoNoN=NoNoNeN)

cleotide query:
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Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

3554 bp
Tahun: 1986

Panjang Sekuen:

887 897 934 941 943 958

964 969 970 978 983 993

996 1018 1026 1045 1055

1060 1064 1074 1080 1095
1122 1134 1143 1156 1163
1167 1169 1181 1194 1197
1200 1201 1202 1206 1221
1224 1227 1248 1251 1267
1268 1284 1285 1289 1302
1305 1307 1312 1316 1328
1332 1335 1351 1353 1364
1377 1404 1408 1409 1418
1433 1437 1438 1442 1466
1467 1476 1477 1481 1492
1497 1500 1502 1503 1507
1531 1545 1571 1581 1593
1596 1602 1605 1650 1668
1671 1676 1683 1692 1695
1706 1716 1724 1731 1742
1743 1750 1758 1769 1776
1807 1825 1836 1849 1860
1882 1899 1902 1905 1950
1953 1965 1975 1980 1987
1989 2044 2077 2083 2089
2092 2098 2099 2117 2134
2152 2159 2168 2180 2185
2186 2206 2210 2215 2221
2260 2263 2284 2299 2341
2365 2414 2434 2444 2464
2473 2485 2491 2533 2536
2538 2563 2609 2614 2617
2626 2632 2656 2678 2681
2696 2697 2699 2702 2709
2717 2720 2727 2732 2735
2748 2767 2773 2776 2782
2799 2820 2847 2850 2853
2865 2868 2884 2904 2913
2922 2941 2943 2946 2949
2955 2964 2970 2973 2998
3013 3028 3031 3040 3043
3082 3086 3108 3142 3190
3215 3223 3244 3272 3283
3301 3306 3331 3343 3356

HHQHEPPFAPSQPAEAESQOEEAQEHQPPOHEEQOHQEQPOHQEARQR QR QW

QrFrrrodoorooaaoarEadanQraoooagdrodaa0H3araa0900

arFrrFraoaLsHQrQEAQPFOQAEPHQQQOOQOOEEQEPOQOQOEPE0QQOQR AR
HoQraHaoHarrpaa3arPdHQarFraraoeraaarPaoaoaoaaarEradraqa
HararHQaraa808aQaEEQrEraradrasao8aQrPaaPaaan
OHOQOOHQOAPPFPOAHEPHHAAEAESHOEESEaH03P 30800803

HEPrPoHPPQOOHEESQPOQHEPHEHEO0OHQOOQAPOHOEEESEAEEEEQGO

CTCCAGTTCC
cCGCTTTTTT
GGTATATTA
AATCATATA
AATCAACGG
cGGCCGTCA
TAAGTGGTG
TTGTCCCCT
GATACTCCA
ACTCCCTTC
GTCTTG

Nucleotide

ubject: a ¢

AHHOHOHEESQAPHHOOHEEPHQOOHQAHEHQQP QPP EHPOQR P HOQA 4
PHHEHHOQOHHQPOQAOAQAOHQAPOQOOQQOQHEPEAPHEAPQRPPOQPAEPHEOQA 4
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3372 3373 3385 3388 3400

3428 3432 3442 3451 3461

3469 3473 3475 3487 3490

3493 3496 3523 3526 3530

3538 3559 3568 3571 3580

3590 3594
Infectious Skor: 5 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 80.49 % AACATCATT
(ML) RNATfor | Mytasi: 128 creTceane
spike precursor Nucleotide ke-: 124884 | T2GTATARRA
e 104121149214 263289 | Lo SI2TTTC
X04722 ) 328 329 346 352 450 453 GCTAAATARA
Panjong Sokuen, | 0146246385 487487 | 71T 10T A0
3554 bp 495505519571585590 | A - A AT T AT
Tahun: 1986 597 613 619 632 649 650 GAGAATGCT

652 660 673 718 725 732 gg?ggiigi

808 848 859 870 880 881

8979419429729901000 | ¢ » . ©
e infecious | 1236 1340 1340 140 1408 | hucie0tide
bronchitis virus iect:
(strain D1466) | 1434 1436 1439 1459 1465 Subject: = c ¢ ¢ »
pep|0meric 1466 1489 1528 1532 1545 GGGGARAGGA
protein gene 1590 1596 1599 1603 1655 | 6 € S 6 CC 26 ¢
encoding the S1 1662 1726178318751900 | ¢ ;g1 ccc o
and S2 subunits, 1904 1921 196819941997 |ccTCcA GGG G
complete cds. 2027 2061 214421742180 |G GGG GAGG T
Accgssion; 22472263227123022379 | S S i LoV C ]
M21971 23802386 238924712565 |ccarrT T aAcCG
Panjang Sekuen: 2601 2606 2607 2672 2716 AAGGGCGGC
1605 bp 2766 2783279929423013 | S 1 20 0O

3132 3260 3349 3363 3369

3398 3489 3510 3538 3544

3568 3577
Avian infectious | Skor: 9 Nucleotide query:
bron_chitis virus Homology: 96.33% g Zi g g i g Zé g g
(strain D]i466) Mutasi: 51 ACCGATATOC
peplomeric Nucleotide ke-: 5 21 24 GGGTCAGTG
protein gene 3947103146147148160 | S CA G2 CARC

encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:

170 174 177 244 253 299
306 320 336 338 346 399
400 428 435 442 506 553
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M21971
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

668 674 739 741 754 774

819 832 889 912 1083 1091
1101 1317 1345 1365 1372
1431 1438 1442 1459 1594

Auvian infectious 1604 Nucleotide
bronchitis virus Subject: r T ¢ ¢
(strain V1397) AGTTTGCCT
peplomeric T
protein gene GTCATTGAG
encoding the S1 TGTGGTTGC
and S2 subunits, c
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989
5. Avian infectious | Skor: 9 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 86.67 % CGTGCAATA
(strain V1397) Mutasi: 261 AcAaATACTA
peptlo_meric Nucleotide ke-: 9 13 14 AAGTGGCCG
protein gene AAAGCGAAG
encoding e SL | g5 64100 107 110 116 120 | & & G2 5 C 2
and 5|2 f“bg“its' 125132133140143146 |cCGTCcCcGCCc
complete cds. GAGAGCCGC
T FE e S P
M21968 GGGGTAAAG
Panjang Sekuen: 240 244 247 250 263 276 g zi i g g i i zi g
A
Tahun: 1989 rrresacan
412 421 426 436 438 441 GGTATTTTG
454 455 457 460 461 464 ggggggigg
484 485 486 494 506 512 CrrceAAT A
517 518 528 546 547 556 ATCTGAGAC
565 578 579 581 587 590 éig;ggé?i
592593 602603607610 |+ » c 2 a1 m o n
617 620 622 625 638 639 GGAGATTTC
660 664 668 686 693 694 GCGTAGCGC
695700709 715724725 | o . o 4 s c A
750 759 766 776 788 791 TCCACTTTC
798 800 806 809 815 828 ACCGCACGA
Avian infectious 831 833 846 853 858 867 Nucleotide
bronchitis virus 868 870 879 883 907 916 Subject:accr
(strain H120) 925 934 945 946 948 952 TTCTCGTGC




(e}
©

peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

955 960 966 979 982 985

989 990 991 993 998 1002
1011 1014 1015 1016 1035
1036 1039 1043 1044 1047
1051 1060 1075 1086 1112
1129 1146 1155 1165 1168
11711182 1183 1187 1193
1196 1199 1204 1206 1207
12101217 1220 1240 1254
1257 1258 1261 1268 1279
1281 1288 1302 1311 1314
1321 1345 1349 1352 1355
1365 1380 1383 1403 1419
1424 1425 1426 1429 1430
1437 1448 1454 1458 1470
1471 1473 1478 1489 1494
1505 1542 1545 1548 1561
1567 1570 1576 1582 1589
1612 1616 1621 1628 1637
1640 1643 1646 1648 1655
1658 1661 1674 1678 1683
1686 1705 1709 1736 1739
1743 1752 1754 1757 1762
1764 1765 1767 1768 1773

HoHPEAA3PrrAQF3rPQaEa3g3QEr3ra033R
HOHHEFQPEPHQPAAPAPQAEEFPQFOEQQOQ
roHQrrarFAaRRrPQrAaS8r3aragan
HrprHQHArPaH QAP PQQFPH00HEPQ0AH4 D
QraaoHarFQPFPOEPAPEEIPQQPFOQFPOAQAQ
PrOQHEPHQQAPHAPEFPAEAAPASPOQ0 A
PHOQOQOOHOOOQAFPQQAPHOOQEHA3» 308D
aHaQaHEPEaH00araradadadprPraad
HHEQrQaaaEEArP QR QP HQEADQ

Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

Avian infectious

Skor: 9

Homology: 81.34 %
Mutasi: 193

Nucleotide ke-: 22 26 30
42 68 79 140 146 151 152
155158 162 179 190 194
209 210 214 215 220 229
241 243 248 253 254 256
265 275 276 285 287 304
313 323 333 337 338 340
341 345 372 383 390 395
403 407 412 421 425 443
449 461 484 487 492 493
499 502 503 521 523 529
535 536 544 550 555 556
559 565 571 573 583 597
614 636 638 646 650 651
671 674 686 699 702 710
728 743 792 794 806 817

ucleotide query:
G

G
A
C
C
A
C
T
T
T
T
A
C
T
C
T
C
C
A
C
T
T

aHQQOHEQERPPARPABEMOOAE DD
HQPOQAPAAQEAESQPPEPFOQOQE P EQ

HrPrHdQaErraodaa0ar o30aa6030
[eNeN=NoN-N=NoNoNoNINONO NI NN = NeO NN NN N0l
a0 ooHaHEaPP Q03P a3 a0

crT
T T
T C
G T
A C
C A
ccC
T T
C A
T T
G C
T C
G A
cT
cT
T T
T C
T C
G A
C A
T C
AT

T

N
T
G
A
A
A
T
G
c
c
c
c
A
A
A
A
c
c
T
G
T
T
c
N

ucleotide
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bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

827 837 874 881 883 887
898 920 925 935 960 968
987 989 997 998 1002 1006
1016 1022 1037 1042 1076
1085 1098 1105 1109 1123
11351142 1143 1144 1148
1154 1163 1166 1176 1189
1190 1193 1209 1210 1227
1231 1244 1247 1249 1254
1258 1270 1274 1277 1293
1295 1306 1317 1320 1345
1349 1350 1359 1374 1378
1379 1383 1407 1408 1417
1418 1422 1438 1441 1443
1444 1448 1471 1472 1486
1489 1496 1519 1525 1534
1537 1543 1546 1591 1609
1612 1617 1624 1627 1633
1636 1639 1647 1657 1665
1672

Subj

@D

AOHHEPFPOAOQAQQQAHOHQE D Q > D
QAQPHQAEBQAFQAQPOAHQPQF QO3
HAEQPFrQQ3PEPAEAAPAPAP000483
»—Jﬂmombdﬂuﬂoooewomoeomowg
HQAQPPAQQAQAQBOHAEAPIHEQQ Y o
HOHPOQPAEAQEQPQRPQARE P QD .3
QOOOHEAPQAPARERQAOQQQR AP

QQOOQOHQPHQPEPPHOOOQQPHGOQDP PO o
POQAHRQPAEQQQQQQOHRHEAQQQ,

Auvian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/123/82)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:

Skor: -167

Homology: 94.99 %
Mutasi: 23

Nucleotide ke-: 112 188
269 281 351 353 869 918
955 956 1000 1027 1035
1094 1096 1118 1130 1140
1238 1377 1385 1583 1616

ER=NoN4
arac
HC)OQ
@D
EIERN ]
[eR=RoNY
aao

Q0 c
QO

Nucleotide
Subject: a

TTTAG
C

T C C
N CC
ccrT
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1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious Skor: 9 Nucleotide query
bronchitus virus Homology: 97.19% ACAT ZE 5 g ZE ZE
(1BV) Mutasi: 36 Er g g ? cccrTe
(UK/123/82) Nucleotide ke-: 58113 | cTTcccccr
spike (S) gene for | 45,515 930 798 337 340

spike glycoprotein | 637 759 g17 820 840 844

S1 subunit 866 895 903 935 975 983

Accession: 1015 1066 1069 1088 1090

X58067 110961185 1186 1199 1325

Panjang Sekuen: | 1333 1414 1417 1531 1537

1560 bp 1564

Tahun: 1992

Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:c T ¢ ¢
(1BV) GATTGGTTG
(UK14286) S
spike (S) gene for T T T oC

spike glycoprotein

S1 subunit.

Accession:

X58066

Panjang Sekuen:

1560 bp

Tahun: 1992

Auvian infectious Skor: 9 Nucleotide query:
bronchitus virus Homology: 98.02% i g g g g Zé 1; g Zé
(1BV) Mutasi: 27 TATCCGTTT
(UK/142/86) Nucleotide ke-: 70 113

spike (S) gene for | 431 143183 757 300 339

spike glycoprotein | 354 366 758 818 838 839

S1 subunit 872892 933 971 981 1042

Accession: 1183 1197 1323 1481 1508

X58066 1529 1535

Panjang Sekuen:

1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:c ca T T
(IBV) GCCGGTCARA
(UK/167/84) cobcoceent

spike (S) gene for
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spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

10.

Coronavirus IBV
gene for spike
protein precursor
(infectious
bronchitis virus).
X02342
Accession:
X02342

Panjang Sekuen:
3645 bp

Tahun: 1985

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor: -15

Homology: 39.13 %
Mutasi: 117

Nucleotide ke-: 102 224
229 232 243 244 270 273
284 287 288 304 308 309
318 328 336 337 355 400
522 700 766 793 816 842
923 926 934 949 1302 1385
1392 1424 1460 1525 1559
1560 1564 1609 1613 1621
1628 1705 1725 1738 1745
1767 1768 1776 1800 1808
1850 1853 1973 2030 2035
2071 2072 2116 2196 2200
2205 2224 2244 2245 2248
2293 2419 2450 2508 2554
2612 2630 2631 2679 2690
2718 2726 2738 2739 2747
2773 2814 2856 2925 2942
2944 2949 2970 2972 3074
3078 3092 3104 3105 3119
31653176 3177 3181 3193
3197 3214 3269 3287 3300
3360 3401 3402 3436 3440
3497 3520 3552 3589 3621

<
@D

cleotide query:

G
A
A
T
G
T
C
A
T
G
C
T

QPrrAaFPra049»a30493
QOPHEEEHQP Q00
HAaAaarQQraQa a4
PHAEAPOQOAASAQOQAOQP
OHE3aap P aaa43

T

Zerasararrranas 2z
‘lar ool arad0

[
= 2
D @
8 e
n o

[¢°)
e}

QPFEAFPFQPFPOAQQQ P P B ()
coeeearsrpHaPraS
HQQOQQP QPP PP g
QoaararaaaQaaaQp P

FPaFrOQQQHA0A0 5
roHdaoaaaaaaaaaB e

QOQPQOHQP QOO .5
QOQOHPQAQAP QP QQQ g
QQQPraPrPrPQAraQQy

Tabel D. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 9, mismatch= -6, dan

gap=6
R . .. Perubahan
Def DNA .
No efinisi Hasil Pengujian Nucleotide
1. | Coronavirus IBV | Skor: -219 Nucleotide query:

gene for spike

Homology: 84.17%

ACTTTGCAC
ACTTCTGGA
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protein precursor
(infectious
bronchitis virus).
Accession:
X02342

Panjang Sekuen:
3645 bp

Tahun: 1985

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723
Panjang Sekuen:
3557 bp

Tahun: 1986

Mutasi: 360

Nucleotide ke-: 54 63 64
7483899398114 115116
118121 125129 141 161
169 178 188 216 237 240
251 252 278 281 292 296
300311 312 316 317 322
331 343 345 350 355 356
358 367 377 378 387 389
406 415 418 424 431 433
437 438 440 441 445 460
482 494 502 506 515 519
523 541 547 553 559 582
585 591 595 601 602 620
622 628 634 635 643 649
654 655 658 664 670 672
682 696 713 735 737 749
750 770 773 785 798 801
809 813 816 825 840 889
891 903 914 924 934 971
978 980 995 1001 1006
1007 1015 1020 1026 1028
1029 1032 1054 1062 1081
1091 1096 1100 1110 1116
113111581170 1179 1192
1199 1203 1205 1217 1229
1234 1243 1258 1261 1264
1285 1288 1304 1305 1322
1326 1339 1342 1344 1349
1353 1365 1369 1372 1388
1390 1401 1412 1415 1416
1440 1444 1445 1454 1469
1473 1474 1478 1499 1502
1503 1512 1513 1517 1528
1533 1536 1538 1539 1543
1567 1581 1617 1629 1632
1638 1641 1686 1704 1707
1712 17191728 1731 1734
1742 1752 1760 1767 1778
1779 1786 1794 1805 1812
1836 1843 1861 1872 1885
1888 1896 1918 1926 1929
1935 1938 1941 1989 2001

HHEHQOHQHEQPErFQEFAPQPFPASQOAEAQEPAEAPOEAAS0900330
QAOHHAEPOCQOOOHHEPHOEPOQAOQQQHEP QAP EEDEAEDOQS
QPFPrOoOHEEIPAPQEIFPOAEOHAQQPOEAHEQPOHQEPPOOQQ3 DO
HrEprprpHAHOHOOOOHOOOOHQOQPPOHEPEEAPOQOHQPOEO0OEE SR
HoQrFPOQHEPPFPFOEAEAESQOQQrPQAQOQQQFEPAQHEPFPOAQOQARQAR A
aRPFrAaAdaoaraoaadoaa0d000aarErEaaR P3P0
HHOQOHQREPPAQOQAHEQQQAQAPFPAAPQPOEQAEAPPFPOHEQQAAEAEO0A3Q
oRroaoHEQarErAAaQPrAAAaEaaa000arErH0a3a00Qra083

PHEHAPPOAQOQPPASAS QP 099980093 aEFP Q00

Nucleotide
Subject: ¢ a
ATTGGT
CCCGAG
A ACGAG
GCTACG
GAAATA
CATTTG
AAACAT
TCATAA
G TCCCZC
CTAGTCZC
TCCGCT
TTGATG
T CGCCC
T CGCCA
GCGTCC
CTGCGZC

PSS arapr g
AQrFrOoHOHEOHEQAPPQOQQHGO A
HEraQrrraraa3600d3n
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2006 2011 2016 2052 2113
2119 2125 2128 2134 2135
2170 2188 2195 2204 2205
2222 2223 2224 2232 2243
2247 2252 2258 2274 2283
2294 2297 2300 2325 2336
2381 2400 2402 2451 2471
2481 2501 2510 2522 2528
2570 2573 2600 2635 2639
2646 2651 2654 2663 2669
2693 2715 2718 2728 2733
2734 2736 2739 2746 2754
2757 2764 2769 2772 2785
2804 2810 2813 2819 2829
2835 2856 2883 2886 2889
2901 2904 2920 2940 2949
2958 2977 2979 2982 2985
2991 3000 3006 3009 3034
3049 3067 3076 3079 3122
3144 3161 3178 3226 3251
3259 3308 3319 3337 3342
3367 3379 3408 3409 3421
3424 3436 3464 3468 3478
3487 3497 3505 3509 3511
3523 3529 3532 3559 3562
3566 3574 3595 3604 3607
3616 3626

Hroaaoaoar-agdardaoaaa a3 0nad

aaoararaoaar3oa300d9ad30a4d0

HoHEArarrroQraar3QrE P oaAaae

HOQFPOraAQPIPo00080000000Q QP

QAOHPOPrPOEHEOEOEOAHEESQQQ QO
HHOQQOHHAPHEAPQOQOOQHQQ >3
NNl NoNoNoN=NoNoN=NoNol " NolNol oW N Nol=No!
cooaaaQEFErPaAAESaa3RrraE0Ea30a0
QraaHEPrPHaASHQ00aEHO0aEEP O

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

Skor: 9

Homology: 86.31 %
Mutasi: 361

Nucleotide ke-: 16 25 26
364551556076 77 7880
838791103106 125 129
140150171178 181 198
201 212 213 219 223 240
251 255 267 270 271 275
281 290 302 304 309 314
315317 326 336 337 346
348 365 374 377 383 393
397 398 400 401 405 420
442 449 454 462 463 466
468 475 477 484 502 508

Poa@PrHaEaHQREraPara00Z
rErQQEQPPAPaPaDaDDanC

(]

HOOHOOD’HHOOOHHU’U’OOU’OE
OOHG}OOHHOHHU’OOHOOOOOO

—

RN N RoRoNoNo i NoNENoNE I No N "NENE NI}
AaFraCOOOOAEEPOQ 0> P

o]
c
@D

DrarQrarQaQQErFOQQQaQA3
QHEFPrFQAOOHEEQQAPPAOOQAOQA g

HOD’@D’@O@OOHOU’HOOOU’OOK
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514 520 543 546 551 552 TATACARAT
558 561 562 580 582 588 crracann
594 595 603 609 614 615 TTTCCGGA
618 624 630 632 642 656 CCTGTCAG
673 695 697 709 710 730 Cececaana
733 745 758 761 769 773 crcceroTT
776 785 800 829 849 851 TGGCATCT
863 874 884 894 931 938 5 g g g g g g Z;
940 955 961 966 967 975 TTreeT AT
980 990 993 1015 1023 TTAAATCA
1042 1052 1057 1061 1071 Zé g Zé Zé Zé g g Zé
10771092111911311140 | & o c a v an o
11531160 1164 1166 1178 GTGTTGTOC
1191 1194 1197 1198 1199 g g i i Zg $ Zg g
12031218122112241245 | 1S S22 ST 0
1248 1264 1265 1281 1282

Infectious 1286 1299 1302 1304 1309 ucleotide

bronchitis virus 1313 1325 1329 1332 1348 ubject: a ¢

(M41) RNA for 1350 1361 1374 1401 1405

spike precursor 1406 1415 1430 1434 1435

protein. 1439 1463 1464 1473 1474

Accession: 1478 1489 1494 1497 1499

X04722 1500 1504 1528 1542 1568

Panjang Sekuen: 1578 1590 1593 1599 1602

3554 bp 1647 1665 1668 1673 1680

Tahun: 1986 1689 1692 1703 1713 1721

1728 1739 1740 1747 1755
1766 1773 1804 1822 1833
1846 1857 1879 1896 1899
1902 1947 1950 1962 1972
1977 1984 1986 2041 2074
2080 2086 2089 2095 2096
2114 2131 2149 2156 2165
2177 2182 2183 2203 2207
2212 2218 2257 2260 2281
2296 2338 2362 2411 2431
2441 2461 2470 2482 2488
2530 2533 2535 2560 2606
2611 2614 2623 2629 2653
2675 2678 2693 2694 2696
2699 2706 2714 2717 2724
2729 2732 2745 2764 2770
2773 2779 2796 2817 2844

OD’D’G}HD’HHG}>—]HHHOHHHHHHOHW%OH@@HO@H@U)Z@OHOOOD’HD’HOOOHOW@O!—]!—]C}

aaESaraoEaraHaa80QaearadasSSEaE3888000
HoPFPAEASQoaRE2rPH00E0HEQQEREPQREPRPAPQQ R P A0
QraoaaOHQr QOO OQHEAHEPAPQEEFQMPAEPE0Q80
rHAQPHHOESHQHAFFOEHEOEQHEAQPQESQED QRO D D g
ol NoNoNeRe NI N NoNol NoNoNoNe NN -NoN=NoNoNoN=No ol N=Nol=NoNe)
QFQHEQPOAARPAEAQCQQQAQEAHEQAEAPQQOQRPHQQOAQ P AR
QOHPHHEESPEESQPOAPQQAPOHEEPQQOAHQQQ R P Q> 5
QEOEPrEEES0H900HdE3H3aP PP adPa3H0H3QP 3P H00 .,




106

28472850 2862 28652881 |G AT T T T T T T
29012910291929382940 | & c o o h s o an
29432946 2952 29612967 |cacTTAAC A
29702995 3010 30253028 [GATTCAAGT
30373040307930833105 | o L1 ¢
3139 3187 3212 3220 3241
3269 3280 3298 3303 3328
3340 3353 3369 3370 3382
3385 3397 3425 3429 3439
3448 3458 3466 3470 3472
3484 3487 3490 3493 3520
3523 3527 3535 3556 3565
3568 3577 3587 3591
3. | Infectious Skor: 3 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 80.51 % z; z; g z; g i g i i
(M41) RNA for Mutasi: 140 TTTCGTTA AT
splke_precursor Nucleotide ke-: 12 18 26 AACGCCTTC
. ACCAGTARAA
ngggio”: igls 2434413560510523122 229 Torericn s
X04722 TTTTTTCTG
Panjong Sokuen, | T2 1EL1B189 153 106 | 212 T C AT C o
3554 bp 199202211232237269 | 1A CCA AR
Tahun: 1986 275287 318 324 331 333 TTCAGAGA AA
346347360 365372416 | TG cTCTATT
427 437 450 599 616 636
638 643652671726 747 | cccrac o ac
781793815936 10331092 |G aaca
Avian infectious 1118 1201 1202 1210 1339 | Nucleotide
bronchitis virus 1346 13471403 1421 1439 | Subject: v ¢ ¢ ¢ ¢
(strain D1466) 144014511458 15251529 | cGCTGA A A T
peplomeric 1542 1587 1593 1596 1600 | ¢ 6 6 G C A AT T
protein gene 1652 1659 172317801872 | & 5 2 o« 5 6 o o
encoding the S1 | 18971901 191819651991 |crcccc T a G
and S2 subunits, | 1994 2024 2058 21412171 | CAARGCGCC
complete cds. 217722442260 22682299 | & & n s oo n s o
Accession: 23762377 238323862468 |cccrccec o
M21971 2562 2598 2603 2604 2669 |2 CCGCCAT T
Panjang Sekuen: | 27132763278027962939 | [ & R 20 C
1605 bp 30103016 309231053118 |2 ccccccc o
Tahun: 1989 31283129325733463360 |G CAAATGCG
3366 3372337333743388 | TACCACEGT
3391 3478 3480 3491 3493
3521 3533 3536 3545 3552

3558
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Avian infectious | Skor: 9 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 96.33% GCTTAGRACC
(strain D1466) Mutasi: 51 ACCGATATC
peplomeric Nucleotide ke-: 5 21 24 GGGTCAGTG
protein gene 3947103146 147148160 | c o R oA AC
encoding the S1 | 17617 177 244 253 299
and S|2 S“b(‘j”'ts' 306 320 336 338 346 399
,CA?CTEsseitgn(? s 400 428 435 442 506 553
otorn 668 674 739 741 754 774
panjang Sekuen: | S10832889 912 10831091
1605 by * | 1101 1317 1345 1365 1372
_ 1431 1438 1442 1459 1594
Tahun: 1989 1604
Avian infectious Nucleotide ubject:
bronchitis virus TTCCGAGTT
(strain V1397) e
peplo_merlc CAAATGTCA
protein gene TTGAGTGTG
encoding the S1 cTrecCc
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989
Avian infectious Skor: 9 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology:86.97 % CGTGCAATA
(strain V1397) Mutasi: 284 ACAATAGCEGA
peplomeric Nucleotide ke-: 913 14 AGCTAGGGC
protein gene 194059606980818687 |LA222C T AR
encoding the S1 | 9.4 100107 110116120 | A accroc a
and S2subunits, | 155935133140 143146 |[CTACTA AR
Come e ors. 164169174177184188 | G 1 26T T CCT
otocs 190195197212217218 |acccecac o
Panjang Sekuen: ggé gié gig gi; ;ig ggg g g g g sz zi zi g zi
1605 bp 256262 263265266273 | 5 o v v n G a o
Tahun: 1989 275278279283305310 |TAAATGAC A
314319336343352855 |2 CTCTTITC
376389398401410415 | oo n oo o
425427430443 444446 | T T AT GG C T C
CCAGCGTTG




Auvian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

449 450 453 473 474 475
483 495 501 506 507 517
535 536 545 554 567 568
570 576 579 581 582 591
592 596 599 606 609 611
614 624 625 630 636 637
642 646 650 654 672 679
680 681 686 695 701 707
708 709 710 713 716 733
742749759 771 774 781
783 789 792 798 811 814
816 829 836 841 850 851
853 862 866 890 899 908
917 928 929 931 935 938
943 949 962 965 968 972
973 974 976 981 985 994
997 998 999 1018 1019
1022 1026 1027 1030 1034
1043 1058 1069 1095 1112
1129 1138 1148 1151 1154
1165 1166 1170 1176 1179
1182 1187 1189 1190 1193
1200 1203 1223 1237 1240
1241 1244 1251 1262 1264
1271 1285 1294 1297 1304
1328 1332 1335 1338 1348
1363 1366 1386 1402 1407
1408 1409 1412 1413 1420
1431 1437 1441 1453 1454
1456 1461 1472 1477 1488
1525 1528 1531 1544 1550
1553 1559 1565 1572 1595
1599 1604 1611 1620 1623
1626 1629 1631 1638 1641
1644 1657 1661 1666 1669
1688 1692 1719 1722 1726
17351737 1740 1745 1747

AATTAATCT
GAGACAAGC
CTAAAGATA
ACGTATACT
ATTGTOGGAG
ATTTCGCGT
AGCGCTTTT
TGCATTATA
AAGAATCCA
CTTTCACTCG
CACGA

Nucleotide

Subject: a ¢

c

QAFPQOAHEPOAFPQEAPADPEFOHAQQAOSPOQOE P QAR
PFOQOOQOHEAPAQQAQAPAPRPPAAAQPOQPOQHOARPOQOQA
rHQQQOQHEQOQQQrFQQFEAQAEQPEAEAPQAQAQQEEQ

AHQOQOOHEPFPAEASQQAQPFQFPFQOHEAEAA3P30QQ0Q80R 3
HHEQraaaEAraQAE QSRR QEEEQ0Q
HOoHHA3PPrPA0HQAPrPQaaH2QErPQPFPAQPAAAAD 30O
HOHRAHQPPAEAQPAAPAPQPAEQFPAEAPAQQOQAA A
POHQPFPOAPHQOEAPQQPAEPOAPPPOQPOEEOHEO .
HrPrHQHEAPOQOEQEPPFPFPOAQPHQQAAPHQAPOOHEQOOAR

1748 1750 1751 1756

Avian infectious Skor: 9 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 81.43 % CACTTCTGRA

i . GGGCGTTARA
(strain H120) Mutasi: 197 TCTTATCCT
peplomeric Nucleotide ke-: 121314 |[ATTA2AGTCG
rotein gene TGTTAACAC
P g 16192327396576137 | cncan e ne s
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encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

143 148 149 152 155 159
176 187 191 206 207 211
212 217 226 238 240 245
250 251 253 262 272 273
282 284 301 310 320 330
334 335 337 338 342 369
380 387 392 400 404 409
418 422 440 446 458 481
484 489 490 496 499 500
518 520 526 532 533 541
547 552 553 556 562 568
570 580 594 611 633 635
643 647 648 668 671 683
696 699 707 725 740 789
791 803 814 824 834 871
878 880 884 895 917 922
932 957 965 984 986 994
995 999 1003 1013 1019
1034 1039 1073 1082 1095
1102 1106 1120 1132 1139
1140 1141 1145 1151 1160
1163 1173 1186 1187 1190
1206 1207 1224 1228 1241
1244 1246 1251 1255 1267
1271 1274 1290 1292 1303
1314 1317 1342 1346 1347
1356 1371 1375 1376 1380
1404 1405 1414 1415 1419
1435 1438 1440 1441 1445
1468 1469 1483 1486 1493
1516 1522 1531 1534 1540
1543 1588 1606 1609 1614

HOQRPQQAPFPFSQHEQPQEOQARAPQP A3
ommeﬂwoowmeenmnmnebﬂbo%
cooHQ@FAAQPEFAQAAQOQAEAHAQR OO

PO ora00000009300493

Oeebomomnnmenemwwbmbbn
QAQPFPHOEQPFPFQAQPFPQOOAHEQPEQP QO3

GGCTGCCTA
ATTACTTTT
ACCTCCATA
AAGCCTTTT
GGCccCccGgcCcAT
TCCAATCCA
TTGTAGATA
TTGTACTTCTC
CTGGACTTT
TGGTCTTCT
AATGCTCCG
TAACTTCATC
CCGTGGACC
ATTTTCATT
CACCTTCTG
TTCCCATT
Nucleotide

ject: ¢ ¢

HEQPQQEP PP AAPAPAPOQOQA g

HHQOQQPFPPFPQOQEPQQOHEQO0OQP Y
HQAPPHEOQQQRQHEAARPHQQ Y o

1621 1624 1630 1633 1636

1644 1654 1662 1669
Avian infectious | Skor: -255 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 94.99% GGCAGCGCC
(strain D207) Mutasi: 23 asooecet
peplomeric Nucleotide ke-: 112 188
protein gene 269 281 351 353 869 918

encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:

955 956 1000 1027 1035
1094 1096 1118 1130 1140
1238 1377 1385 1583 1616
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M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/123/82)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Nucleotide

Subject: a
TTTAG
C

T CC
N CC
ccrT

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/123/82)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/142/86)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor: 9

Homology: 97.19 %
Mutasi: 36

Nucleotide ke-: 58 113
134 215 230 298 337 340
637 729 817 820 840 844
866 895 903 935 975 983
1015 1066 1069 1088 1090
1096 1185 1186 1199 1325
1333 1414 1417 1531 1537
1564

az3»z
Hao3a0C
SR ar g
n»—]m»—]g'
Qar oo
acana®@

acaasa¢e
arralB
Hsaras

Nucleotide

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)

Skor: 9
Homology: 98.02 %
Mutasi: 27

Rz
raRaC

Q
Haag
O»—]Og'
caoag
aap®
Ha e

HanR®
sa»S
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(UK/142/86)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Nucleotide ke-: 70 113
131 143 183 227 300 339
364 366 728 818 838 839
872 892 933 971 981 1042
11831197 1323 1481 1508
1529 1535

Nucleotide
Subject:c car
GCCGGTCAA
TGACCCCTT
cC G CZC

10.

Coronavirus IBV
gene for spike
protein precursor
(infectious
bronchitis virus).
X02342
Accession:
X02342

Panjang Sekuen:
3645 bp

Tahun: 1985

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Skor: -27

Homology: 39.13%
Mutasi: 117

Nucleotide ke-: 102 224
229 232 243 244 270 273
284 287 288 304 308 309
318 328 336 337 355 400
522 700 766 793 816 842
923 926 934 949 1302
1385 1392 1424 1460
1525 1559 1560 1564
1609 1613 1621 1628
1705 1725 1738 1745
1767 1768 1776 1800
1808 1850 1853 1973
2030 2035 2071 2072
2116 2196 2200 2205
2224 2244 2245 2248
2293 2419 2450 2508
2554 2612 2630 2631

c
IR A~

HoQoH PP ke g g

cleotide query:

G
A
A
T
G
T
C
A
T
G
C
T

QEFrrAapPraQaPa3043
QOPHESESHQP Q00
HHEAaEPQ0QF 8033
rHEArPOQASESAQOQ3QP
OHHEEaaP a4

T

Slarasacaasrasasa

c
(=}
D

PHPOPOQOOQPPP (N Z|OPEEPEPPPAEO0ES 2
QOQQQaQPaPEPE P o
=. 9
QAQQrAPPIPAPQg o
mmbmbeemamwwgg
raroQQQHQOHE0 A O
POHOOQOOQHEQHE PP A
QOQOPOQOHQPQPOQOQ .
QQOHPQAQP QP QQQ
QQQPrarraQraQay
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Tahun: 1992

2679 2690 2718 2726
2738 2739 2747 2773
2814 2856 2925 2942
2944 2949 2970 2972
3074 3078 3092 3104
3105 3119 3165 3176
3177 3181 3193 3197
3214 3269 3287 3300
3360 3401 3402 3436
3440 3497 3520 3552
3589 3621

CCTG

Tabel E. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 10, mismatch= -6, dan

gap=6
— . .. Perubahan
No | Definisi DNA Hasil Pengujian Nucleotide

1. | Coronavirus IBV | Skor: -218 Nucleotide query:
gene for spike Homology: 84.17% ACTTTGCAC
protein precursor | Mutasi: 360 . : o g : g o
(infectious Nucleotide ke-: 546364 | T C2TTATCC
bronchitis virus). | 74 8389 9398114115116 | LA T T 22 ST ¢

Accession:
Xoo34o 118121125129141161 |caccrTc T Ca
Daninng Sekyen: | 169178188216237240 | TG G cC TG e
322?29 GKUSN- | 251252278281 292206 [T AT T AC T
Tahun'p1985 300311312316317322 | ranaccroTT
: 331343345350355356 | TAGCGCCCG
358367377378387389 | CATTCCATT
406415418424 431433 | n connm a oo
437438440441445460 |racTCcTCCT
482494502506 515519 | AT T TCCTCT
523541 547553559582 | o ccmoanact
585 591 595 601 602 620 TCACCGCGT
622628 634635643649 |G GCACCATT
654 655 658 664 670672 | = ¢ ¢ b ¢ o a1
682 696 713 735 737 749 AAGCGTCGC
750770773785798801 ¢ T AcCcC T
A T T T T
809813816825840889 |2 ST C T C T
891903914924934971 | anacccrTcc
ATATTTCGT
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978 980 995 1001 1006 GTCCITETT
1007 101510201026 1028 | &, o 7 ¢ o c o & 2
1029 1032105410621081 |ccartaaTc G
1091 1096 110011101116 | TG TGAGC CC
1131 1158 1170 1179 1192 g 1; g g g g g g g
11991203120512171229 | crcaanc c a
12341243 125812611264 | CTAACAGA T
128512881304 13051322 | T CAAGT T T T

TGCTTGTTCA

13261339 1342 1344 1349 -2
1353 1365 1369 1372 1388 | N [Cle0UIde
1390 1401 1412 1415 1416 | Subject:c »

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for

: 1440 1444 1445 1454 1469
Z%':giﬁ.rec“rs‘” 1473 1474 1478 1499 1502
R oesesion: 1503 1512 1513 1517 1528
oaroa 1533 1536 1538 1539 1543
panjang Sekuen: | 1567 1561 1617 1629 1632
3557 b 1638 1641 1686 1704 1707
T 1086 1712 1719 1728 1731 1734

1742 1752 1760 1767 1778
1779 1786 1794 1805 1812
1836 1843 1861 1872 1885
1888 1896 1918 1926 1929
1935 1938 1941 1989 2001
2006 2011 2016 2052 2113
2119 2125 2128 2134 2135
2170 2188 2195 2204 2205
2222 2223 2224 2232 2243
2247 2252 2258 2274 2283
2294 2297 2300 2325 2336
2381 2400 2402 2451 2471
2481 2501 2510 2522 2528
2570 2573 2600 2635 2639
2646 2651 2654 2663 2669
2693 2715 2718 2728 2733
2734 2736 2739 2746 2754
2757 2764 2769 2772 2785
2804 2810 2813 2819 2829
2835 2856 2883 2886 2889
2901 2904 2920 2940 2949
2958 2977 2979 2982 2985
2991 3000 3006 3009 3034
3049 3067 3076 3079 3122
3144 3161 3178 3226 3251

HraoaoraHQarHoasEaEaraaasaasaEHsaeErPa0a R
aarFpAraargHoasodaasdaoEBarEraaoaaoaa33QEErr 08
QOQORBPFPOPOEAHEOHEOAEOAHESQAQAPFAPOQAQNQQHQQQEBEPEEQPE RO
HEOQOOOHEPHPO0OOHQQPFPFPAPHQOAPOOHOQPHOQOPQQOQA
HOOH000HQH QAP QP OHEHEHOAHQAPQAQHOQQOHQPHEPQHEAEP
QPR FHAHQAEERPEHEHOHEESQOAPOHOHEOHQPPOQOQHGO A
QraaaprpAaSFH00a0ada00a8 araa3rrQrrEr P03 00H33n

HOHHAPQAPPOQQPHQQAPHQOQAPPOHAAOOOQQPQFRPAPAQOQA
HQPAQrFQPrFQAQAQAQAHQAQAQAQAQQAQAQArAQAPrQAHQAQArQAQAQHQAHEPPFQAQQQ
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3259 3308 3319 3337 3342

3367 3379 3408 3409 3421
3424 3436 3464 3468 3478
3487 3497 3505 3509 3511
3523 3529 3532 3559 3562
3566 3574 3595 3604 3607
3616 3626
2. | Infectious Skor: 10 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 86.31 % CAGCCATTG
(6/82) RNAfor | pytasi: 361 raGCTGTTA
spike precursor Nucleotide ke-; 162526 |22 GcAaGCccC
irféié'!ion; 364551556076777880 | S 2Ccccec
X04723 838791103106 125 129 TTTGTACAT
. | 140150171178181198 |AATCCRAARA
Panang Sekuen | 201212213219223240 | LI CA TR C S
%gﬁun_pw% 251255267270271275 |z 2crtacc o c
: 281290302304309314 | GaTCCECTC
315 317 326 336 337 346 TATT
348365374377383393 |5 o e v o g
397 398 400 401 405 420 AGCGTCCGA
442 449 454 462 463466 | A C T CCAARGC
468 475 477484502508 | c 72 c a1 oA 1 o
514520543546 551552 |aarcccacT
558 561 562 580 582588 | G T A TACAAT
594595603609 614 615 | 1 ¢ o 1 6o oo
618 624 630632642656 |c 1T TCCGG A
673695697 709710730 | TCCTGTCAG
733745758761769773 | Lc i lc o2
776 785800829849851 |t crccro Tt
863874884894931938 |cTGGCATCT
940 955 961 966 967975 | CTTccTCCA
980 990 993 1015 1023 e
1042 1052 1057 10611071 | aTTaaa T C A
10771092 1119 1131 1140 | T2 T A A AT C A
11531160 11641166 1178 | ¢ 1 c n 7 2 » 1
119111941197 11981199 |[ccTGcr TG T C
120312181221 12241245 [CCCTGATAC
12481264 126512811282 | S o S o 6 oo s
1286 1299 1302 1304 1309 | ¢
Infectious 1313 1325 1329 1332 1348 Nucleotide
bronchitis virus 1350 1361 1374 1401 1405 Subject:a ¢ 7 T 1
(M41) RNAfor | 14061415143014341435 |Gcacacrtc
143914631464 14731474 | TGTTRAGT T C

spike precursor
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protein.
Accession:
X04722

Panjang Sekuen:

3554 bp
Tahun: 1986

1478 1489 1494 1497 1499
1500 1504 1528 1542 1568
1578 1590 1593 1599 1602
1647 1665 1668 1673 1680
1689 1692 1703 1713 1721
1728 1739 1740 1747 1755
1766 1773 1804 1822 1833
1846 1857 1879 1896 1899
1902 1947 1950 1962 1972
1977 1984 1986 2041 2074
2080 2086 2089 2095 2096
2114 2131 2149 2156 2165
2177 2182 2183 2203 2207
2212 2218 2257 2260 2281
2296 2338 2362 2411 2431
2441 2461 2470 2482 2488
2530 2533 2535 2560 2606
2611 2614 2623 2629 2653
2675 2678 2693 2694 2696
2699 2706 2714 2717 2724
2729 2732 2745 2764 2770
2773 2779 2796 2817 2844
2847 2850 2862 2865 2881
2901 2910 2919 2938 2940
2943 2946 2952 2961 2967
2970 2995 3010 3025 3028
3037 3040 3079 3083 3105
3139 3187 3212 3220 3241
3269 3280 3298 3303 3328
3340 3353 3369 3370 3382
3385 3397 3425 3429 3439
3448 3458 3466 3470 3472
3484 3487 3490 3493 3520
3523 3527 3535 3556 3565
3568 3577 3587 3591

aHOCoHEaEroaEdPrPrAd0odEH 00999320302 6008300

HrErroaEAraaEEQraOEPrPAAS0oH00APrPOOROEAE33aa3343Q0

oHEHHQEOOEFQPrPAAH000E3PH00RQHEQAQRRPQREPAPOQA R R A
PHHEAAAQHEAEAQAFPOOOAQAOOHEAPOQOAOQOQRERPAPAAPQREFORANASQ
HHBQBEPAPE3QPAAQAEAEAQAEAQEPOASQAEAQHEQPOQOEQEROQFQ

QEFrFroOdaoaraoaoaoEardaoaraooaooadapraodaaaaodaara304d

aFrodgdoaraogdaraoaraooooanaaaaodaraoHdar a0

HoQraoHAQHdaradaarr a9 rQraoaaroaar o300 od3
HEaroQrAoaoarAd 0002 rarodpraa030r 083

Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

Panjang Sekuen:

Skor: 4

Homology: 80.51 %
Mutasi: 140

Nucleotide ke-: 12 18 26
303234365063 7796
101 144 150 156 163 169
172 181 188 189 193 196

S

c

c

PHEAAEAsQPRA3D
QrFraPrPQQAaa3
QHHQP QO3 P
TaHEAMPOQQOQOQH
ardaaQ3 PP
aHQRRPP3ARQ43

o

e

tide g

c
@D
=

VA

PaHO P g A
TP QA
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3554 bp 109202211232237269 | T T ATTTTAR
Tahun: 1986 275287318324331333 |1 oo ASACAR
346 347 360 365 372 416 ATGTGGTTT
427437450599 616636 |AACATTT TG
638643652671726747 | LR CCRC
Avian infectious 1?187230811i2903261120130311303992 Nucleotide
bronchitis virus | 15 1347 1403 1421 1430 | Subject 7 c ¢ c &
(strain D1466) 1440 14511458 15251529 | c o o o c o m
pept'o.mer'c 1542 1587 15931596 1600 |2 c TG CCacC T
protein gene 1652 1659 172317801872 |22 AT TAGGC
encoding the S1 1897 1901 1918 1965 1991 CTCGGCTAG
and S2 subunits, CAAAGCGCC
complete cds 1994 2024 2058 21412171 |G AACG GG G G
Accossion. 2177 2244 2260 22682299 | C CTAGG T A G
M21071 23762377238323862468 | S C C oo e o n
Panjang Sekuen: | 23622598 260326042669 | 1 A c G A A GGG
1605 bp 27132763278027962939 | CGGcCGATCC
: 3010 3016 3092 3105 3118 | *
Tahun: 1989 312831293257 33463360 | 7 5 ¢ ¢ nc GG 1
3366 3372 3373 3374 3388
3391 3478 3480 3491 3493
3521 3533 3536 3545 3552
3558
4, | Avianinfectious | Skor: 10 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 96.33% GCTTAGACC
(strain D1466) Mutasi: 51 e
peplomeric Nucleotide ke-: 5212439 | 6 66T cac s
protein gene GCAGACAAC
erest | SmMEuTUei0 |10
and S|2 f”b(‘;“itsv 306 320 336 338 346 399
Zomp Ele cas. 400 428 435 442 506 553
Mcchgg'lon- 668 674 739 741 754 774
Parion Sekuen: | 619 832 889 912 1083 1001
1201519 EKUeN- 1 1101 1317 1345 1365 1372
P 1431 1438 1442 1459 1594
Tahun: 1989 1604
Avian infectious Nucleotide
bronchitis virus Subject: T T ¢ ¢ ¢
(strain V1397) AGTTTGCCT
pelomei T
proteir_1 gene GTCATTGAG
encoding the S1 TGTGGTTGEC
C

and S2 subunits,
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complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain V1397)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Skor: 10
Homology:86.97 %
Mutasi: 284

Nucleotide ke-: 9 13 14
19 40 59 60 69 80 81 86 87
88 94 100 107 110 116 120
125132 133 140 143 146
164 169 174 177 184 188
190 195197 212 217 218
221 222 224 227 233 237
238 245 246 247 248 250
256 262 263 265 266 273
275 278 279 283 305 310
314 319 336 343 352 355
376 389 398 401 410 415
425 427 430 443 444 446
449 450 453 473 474 475
483 495 501 506 507 517
535 536 545 554 567 568
570576 579 581 582 591
592 596 599 606 609 611
614 624 625 630 636 637
642 646 650 654 672 679
680 681 686 695 701 707
708 709 710 713 716 733
742 749 759 771 774 781
783789 792 798 811 814
816 829 836 841 850 851
853 862 866 890 899 908
917 928 929 931 935 938
943 949 962 965 968 972
973 974 976 981 985 994
997 998 999 1018 1019
1022 1026 1027 1030 1034
1043 1058 1069 1095 1112
11291138 1148 1151 1154
11651166 1170 1176 1179

—

[e]
raPHSQQEAPFOAPQAAQAPAEPAPAOQEEAESQPEAHE0Q0

QQAPAPPFPQAQ@PAEAPPAEQAQHEPQQAN QR PP PO Z
PEFQQESQAPPOEAEPQArPOAAHEQAQAQHEAQQNQC
aB@acHEHaraEPPHAOEAPdQ@HOOHEPQ@ROP QS
aOHEPraHOEPIPHAOEEPAPESOH OO0 A OO
PHHHQAAHAPPAAAOHQAOHEPOQAQHEPAEHQ D > P

o

QarHaarrrHaHQOHQOHEPERFPOPOAQPOEQ0Q0Q P C
oA araoadaoHaaasHaQErPEQQrE AR EAarPrOQa3
QPrFrEAH09PO0HQAOHEPOPQQAPOQOHEPAEPOQRQP

@
@
<

Nucleotide
Subject: a ¢

C

aHRrPrQQREPFPOQAABDAS
TaoQrQHRQ3PPOQ08

PHAEAMNOOOOHEAEOQ
HHEHEPHAHQQQE QP

HaoHEMrPraoaad90Q0
TP QPAS3P 30

HQPAPEAOQQOQAA A
HPrPPQPFPOEASE0EQ g
QOPHEOFPQOOHEQO0OARE
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Tahun: 1989

1182 1187 1189 1190 1193
1200 1203 1223 1237 1240
1241 1244 1251 1262 1264
1271 1285 1294 1297 1304
1328 1332 1335 1338 1348
1363 1366 1386 1402 1407
1408 1409 1412 1413 1420
1431 1437 1441 1453 1454
1456 1461 1472 1477 1488
1525 1528 1531 1544 1550
1553 1559 1565 1572 1595
1599 1604 1611 1620 1623
1626 1629 1631 1638 1641
1644 1657 1661 1666 1669
1688 1692 1719 1722 1726
1735 1737 1740 1745 1747
1748 1750 1751 1756

QPQOREPQAPOAPAPFPFOQOEOQO
ProQHEAPHQQQMPAEP MA@
rHQQCQQOHEQAQQQAPQQPHAQAEAQ
OHQOOHEPEHQAQAQP QP QA3
HHQPQAQAOAHE3PaQQQHE QD3
HOHEAPPPP30H03>P Qa0
HoHdaHEaFraQPEagraPQPr A
roHdQaEraPPEQ0Q3 P Q0P 3P0
HPHOHEAEAP0E Q3PP P30

Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

Auvian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.

Skor: 10

Homology: 81.43 %
Mutasi: 197

Nucleotide ke-: 12 13 14
16 19 23 27 39 65 76 137
143 148 149 152 155 159
176 187 191 206 207 211
212 217 226 238 240 245
250 251 253 262 272 273
282 284 301 310 320 330
334 335 337 338 342 369
380 387 392 400 404 409
418 422 440 446 458 481
484 489 490 496 499 500
518 520 526 532 533 541
547 552 553 556 562 568
570580594 611 633 635
643 647 648 668 671 683
696 699 707 725 740 789
791 803 814 824 834 871
878 880 884 895 917 922
932 957 965 984 986 994
995999 1003 1013 1019
1034 1039 1073 1082 1095
1102 1106 1120 1132 1139
11401141 11451151 1160

c

HraQarrodaaoaarodaod03 00w

T
C
T
A
T
A
T
A
T
C
C
A
T
T
G
T
G
C
T
T
C
C

rHOOOOEESA 00000003 oaaa0
Hoarrooadagaraoaraaraaa4d43

HHEHQrooHoaQr a0 Q00

cleotide query:

QaHEQOOHEQEPEPARP3RPPOQOA DD

ZlFaorasrpaaRsdgarEroa»E00 2

aRrPFpAaArQ®» AW
aQaaPAaPQ

‘lomHmascarrrracccoaEEPOA

HaPEP O o
Hararaa3

HPAEPOQOA
[eNoNeN-NoN NN

S c
. o
D @
= =1
an oL

)
(0]

R R O RO
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Accession: 116311731186 11871190 |AGCCCGAAT

M21969 1206 1207 122412281241 | S S St o T T o

Panjang Sekuen: 1244 1246 125112551267 |cTrTcccaccC

1614 bp 12711274 129012921303 |TGAGCGACC

Tahun: 1989 1314131713421346 1347 | S22 T S A A2 °
1356 1371 137513761380 |acTccr G a T
1404 1405 1414 14151419 [ CAATC GGG A
14351438 144014411445 | ¢ 75 T A TR C A
1468 1469 148314861493 | s cccrc T T G
1516 1522 153115341540 |cGccacCc T T T
1543 1588 1606 1609 1614 | T € €
1621 1624 1630 1633 1636
1644 1654 1662 1669

Avian infectious Skor: -254 Nucleotide query:

bronchitis virus Homology: 94.99% GGcacgececec

(strain D207) Mutasi: 23 rorre

peplomeric Nucleotide ke-: 112 188

protein gene 269 281 351 353 869 918

encoding the ST | gg5 956 1000 1027 1035

and S2 subunits, | 15941096 1118 1130 1140

complete cds. 1238 1377 1385 1583 1616

Accession:

M21969

Panjang Sekuen:

1614 bp

Tahun: 1989

Auvian infectious Nucleotide

bronchitus virus Subject:a a T ¢ ¢

(IBV) TTTAGGNCC

(UK/123/82) ATTCCTCCT

spike (S) gene for

spike glycoprotein

S1 subunit.

Accession:

X58067

Panjang Sekuen:

1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious Skor: 10 Nucleotide query:

bronchitus virus Homology: 97.19 % Z; (TJ Zé g ; g g ; ;

(1BV) Mutasi: 36 NCTTCCCTC

(UK/123/82) Nucleotide ke-:58 113134 [cTrceccc T

spike (S) gene for
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spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/142/86)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

215 230 298 337 340 637
729 817 820 840 844 866
895 903 935 975 983 1015
1066 1069 1088 1090 1096
1185 1186 1199 1325 1333
1414 1417 1531 1537 1564

Nucleotide

Subject: ¢

T G C
GAT GTT
T CC
ccrT

H QO Q
B OE Qg

T
cCT C
T T T
T T C

H QO

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/142/86)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor: 10

Homology: 98.02 %
Mutasi: 27

Nucleotide ke-: 70113
131 143 183 227 300 339
364 366 728 818 838 839
872 892 933 971 981 1042
1183 1197 1323 1481 1508
1529 1535

R Az
raAaC
)

)
oeog_l
caoag
aam®
=
AR ®
Ho S

Nucleotide
Subject:ccar
GCCGGTCAA
TGACCCCTT
C G CC
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10.

Coronavirus IBV
gene for spike
protein precursor
(infectious
bronchitis virus).
X02342
Accession:
X02342

Panjang Sekuen:
3645 bp

Tahun: 1985

Auvian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

Skor: -26

Homology: 39.13%
Mutasi: 117

Nucleotide ke-: 102 224
229 232 243 244 270 273
284 287 288 304 308 309
318 328 336 337 355 400
522 700 766 793 816 842
923 926 934 949 1302 1385
1392 1424 1460 1525 1559
1560 1564 1609 1613 1621
1628 1705 1725 1738 1745
1767 1768 1776 1800 1808
1850 1853 1973 2030 2035
2071 2072 2116 2196 2200
2205 2224 2244 2245 2248
2293 2419 2450 2508 2554
2612 2630 2631 2679 2690
2718 2726 2738 2739 2747
2773 2814 2856 2925 2942
2944 2949 2970 2972 3074
3078 3092 3104 3105 3119
31653176 3177 3181 3193
3197 3214 3269 3287 3300
3360 3401 3402 3436 3440
3497 3520 3552 3589 3621

<

cleotide query:

A
T
A
C
A
T
G
A
A
T
G
G
T

QrrAaFPra049>»3043
HHQQHEPOEQHED PO
QraoaHOQarPOEQEA0Q
QOPHHEHHEEHQAPQOQQ
HHEAEaEPQQPE0QEa83
PHAPOAAAQOQAOQP
AHEB3AEAAIPPAPA3A3

ZOU’HHU"—]D’D’W'—]@!—]!—]Z

eotide

c
Q
@D
Q
s
Q
Q

QPFPAEAPFPQFPOAQQQ P PP ()
connearsrpEaPraS
HoaaaraPrQr oy
QaararaaQaaaQp P
raraoaaaHdaaHaaQ
oo s 03B
QOQOPOQOHQP QOO .5
QOQOHPOQAPAN QOO .3
QQQPAPPOPQOOQN

Tabel F. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 14, mismatch= -8, dan

gap=38

No | Definisi DNA Hasil Pengujian Perubahan

Nucleotide
1. | Coronavirus IBV | Skor: -290 Nucleotide query:
gene for spike Homology: 84.17% ACTTTGCAC
protein precursor | Mutasi: 360 P
(infectious Nucleotide ke-; 546364 | T CATTaTcCcC
bronchilis vrus). | 7483899398 114 115116 | 5 5 ¢ ¢ 5 7 & 1 5
: 118121125129 141 161 CACGTGTCA
X02342 wen, | 169178188216237240 | TAGcC TG C
Pa”Jagg Sekuen: | o51 252 278281292296 | CTATTACTT
3645 bp 300311312316317322 |ranaccrre
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Tahun: 1985

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

331 343 345 350 355 356
358 367 377 378 387 389
406 415 418 424 431 433
437 438 440 441 445 460
482 494 502 506 515 519
523 541 547 553 559 582
585 591 595 601 602 620
622 628 634 635 643 649
654 655 658 664 670 672
682 696 713 735 737 749
750 770 773 785 798 801
809 813 816 825 840 889
891 903 914 924 934 971
978 980 995 1001 1006
1007 1015 1020 1026 1028
1029 1032 1054 1062 1081
1091 1096 1100 1110 1116
11311158 1170 1179 1192
1199 1203 1205 1217 1229
1234 1243 1258 1261 1264
1285 1288 1304 1305 1322
1326 1339 1342 1344 1349
1353 1365 1369 1372 1388
1390 1401 1412 1415 1416
1440 1444 1445 1454 1469
1473 1474 1478 1499 1502
1503 1512 1513 1517 1528
1533 1536 1538 1539 1543
1567 1581 1617 1629 1632
1638 1641 1686 1704 1707
17121719 1728 1731 1734
1742 1752 1760 1767 1778
1779 1786 1794 1805 1812
1836 1843 1861 1872 1885
1888 1896 1918 1926 1929
1935 1938 1941 1989 2001
2006 2011 2016 2052 2113
2119 2125 2128 2134 2135
2170 2188 2195 2204 2205
2222 2223 2224 2232 2243
2247 2252 2258 2274 2283
2294 2297 2300 2325 2336
2381 2400 2402 2451 2471

HHQoaHoHEQP QPP ArPQrPAHd080Qa»aP 04
QOHHHEPAQOOHEHAEAPHOEPFPOOOQQQEF QD
QFrFraaEAaAPAPQEFPAAASAOEAQQPOAAEAQPOQAEQ
HEPrFrFrAAQAOQOAOQOEROQAOAHBQQREPOQRPAAPOQAEQOQ

QRrPrEAHQaroaa30Ea808000arEA0a Y00
HHQOQOHOEPHOOHQQQQAPEDPAPOHEQED DO
el I o N ol Nololh =2l NoNo N Tl = = Nol=N=N=NoNoNoNoNoN: I Tl No
rHAPOHQQPHEAEAHEQPAEAEOQEEHEASESEa8H0848a0

HHoHOQOOQOOMOOHH3 QAP 000H0A0
NN NN NONONO N NGO N O NO N - N NN

HooQ@rPaoa00aodarr03ppradapr 00304

‘HTaaraoaarrasaHCCOrFOCCQCQOREFOOHEP OO

ParQQP 9@ 39303 Q@ Q3.

TPaoHAPaa0drHQrQrAHH000F Q0
HoooooooaoHHoaQ@E P rPAa00000
PP HPPPHQOOOQCQOQPOQQFP AP A

QO@Qaraaraoo@r a3 Y PO
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2481 2501 2510 2522 2528
2570 2573 2600 2635 2639
2646 2651 2654 2663 2669
2693 2715 2718 2728 2733
2734 2736 2739 2746 2754
2757 2764 2769 2772 2785
2804 2810 2813 2819 2829
2835 2856 2883 2886 2889
2901 2904 2920 2940 2949
2958 2977 2979 2982 2985
2991 3000 3006 3009 3034
3049 3067 3076 3079 3122
3144 3161 3178 3226 3251
3259 3308 3319 3337 3342
3367 3379 3408 3409 3421
3424 3436 3464 3468 3478
3487 3497 3505 3509 3511
3523 3529 3532 3559 3562
3566 3574 3595 3604 3607
3616 3626

HaoHOooassoHdaPrP AP 30H QAP Q0 34

Hoooo@rPr P00 0000604

HoHQPOPOPOHQPOQOQQHEQPHEAEQ
AprpoHEpPaPrpHEEAESQOEHQOOEOEEEA

QEF»roHQrr00dpP 9900 0430

Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

Skor: 14

Homology: 86.31 %
Mutasi: 361

Nucleotide ke-: 16 25 26
364551556076 777880
838791103106 125129
140150171178 181 198
201 212 213 219 223 240
251 255 267 270 271 275
281 290 302 304 309 314
315317 326 336 337 346
348 365 374 377 383 393
397 398 400 401 405 420
442 449 454 462 463 466
468 475 477 484 502 508
514 520 543 546 551 552
558 561 562 580 582 588
594 595 603 609 614 615
618 624 630 632 642 656
673 695 697 709 710 730
733 745 758 761 769 773
776 785 800 829 849 851

QAHaPHOHEEAPQAPPHOHOHEAEPEPOPHQZIHOHQAPQQPEAEQQQAQRAR P O0E 00 R

HOG}OO»—]G}HHD’HWO@H@PPHPHWHD’HU’U’HU’% nNarrHnoarHad00H 0090000

C)(_)(_)(_)H>—]HHHOOH@@@HHOHHW@@HOOOOOO

caaHOOaaFEraEHOHS0Q0QFPOHQEDPAPAEE00
PHQOAHQQAOAQAQAAPFOQAAOQAQAQQAFEFFOAOQ QP

—

@D
o]

HoarPHOQOQQQPEFQFQFPQAPQOQQAPPFPOOQOH QS S

(_)>—]HG)DC)(_)(DDOHWWG—]OOHHOOG}WW%OOHOHQ
HH@U’OU’U’U”—]HOW@W@OG}OOHG}W%OOO(}DOOK
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Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

3554 bp
Tahun: 1986

Panjang Sekuen:

863 874 884 894 931 938
940 955 961 966 967 975
980 990 993 1015 1023
1042 1052 1057 1061 1071
1077 1092 1119 1131 1140
1153 1160 1164 1166 1178
11911194 1197 1198 1199
1203 1218 1221 1224 1245
1248 1264 1265 1281 1282
1286 1299 1302 1304 1309
1313 1325 1329 1332 1348
1350 1361 1374 1401 1405
1406 1415 1430 1434 1435
1439 1463 1464 1473 1474
1478 1489 1494 1497 1499
1500 1504 1528 1542 1568
1578 1590 1593 1599 1602
1647 1665 1668 1673 1680
1689 1692 1703 1713 1721
1728 1739 1740 1747 1755
1766 1773 1804 1822 1833
1846 1857 1879 1896 1899
1902 1947 1950 1962 1972
1977 1984 1986 2041 2074
2080 2086 2089 2095 2096
2114 2131 2149 2156 2165
2177 2182 2183 2203 2207
2212 2218 2257 2260 2281
2296 2338 2362 2411 2431
2441 2461 2470 2482 2488
2530 2533 2535 2560 2606
2611 2614 2623 2629 2653
2675 2678 2693 2694 2696
2699 2706 2714 2717 2724
2729 2732 2745 2764 2770
2773 2779 2796 2817 2844
2847 2850 2862 2865 2881
2901 2910 2919 2938 2940
2943 2946 2952 2961 2967
2970 2995 3010 3025 3028
3037 3040 3079 3083 3105
3139 3187 3212 3220 3241
3269 3280 3298 3303 3328

OHOOOHOAAPPOHEPHAHOEEEES0EEES8808rH0H008QR 300

HEFroArFaOESQPFPAOOAEAPASOORQOQrPOHEOAEAAAEAAEA333H000

aHEAPBOLEOQESQaraoaEarPdoaR a8 QEEAEPQQR PE0Q8 P
PHAEAOQEESQAPOQOOOAOHEQAPFPOOAQOQAEPANAHAPQEIEFPQFARPA0QA80

HHOH»IP»—]:uH():uHHOHHOHO>>O»—]»—]O»—]O»—]OD>OHOH:um:uc)tvtwn

QrFrrroAoaroonooarEaanQrooHagdrodaa0003ara0a0900

OD’D’OHH(—)U’(—)H(—)U’OH:]’HOOOOG}D—]HOD—]@OOOD—]@HOOOOU’HHH

cTTCCT¢ CCA
cGTCCCGCTT
TTTTGGTA AT
ATTAAATTCA
TATAAATTCA
ACGGCGGTCZC
GTCATAAGT
GGTGTTGTC
CCCTGATATC
TCCAACTTCC
cCTTCGTCTT
G

Nucleotide
ubject: a ¢

HooOraHQaHdpHa98pp989QPQrQQraEEPQ0HQQQR P OQHEPEAE
HHEPOPHQOPHEAAEAEOHQAOHEEHQPPOQPOEPAEQOEQPOEPAQQOQ
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3340 3353 3369 3370 3382

3385 3397 3425 3429 3439

3448 3458 3466 3470 3472

3484 3487 3490 3493 3520

3523 3527 3535 3556 3565

3568 3577 3587 3591
Infectious Skor: 6 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 80.51 % AATATATTA
(M41) RNAfor | Muytasi: 140 Trrcarranr
spike precursor Nucleotide ke-: 121826 |22ccccrrc
e 3032343650637796 | Lo CAcTA2R
X04722 ’ 101 144 150 156 163 169 TTTTTTCTG
Panjang Sekuen: gg %g% ;ﬁ %gg %g? ;Zg I; sz 2 g zi IS g zi zi
3554 bp 275287318324331333 | o rcacacan
Tahun: 1986 346347 360365372416 | TGCTCTATT

427437450599616636 | > T ° T C 0 77

638643652671726 747 | o e cnmncon g

781793815936 10331092 | c 22 c A
Auvian infectious 1118 1201 1202 1210 1339 | Nucleotide
bronchitis virus 1346 1347 1403 1421 1439 | Subject: r 6 s c o
(strain D1466) 1440 1451 1458 15251529 | C GC T G A A A T
peplomeric 1542 1587 1593 1596 1600 | € G ¢ G C A AT T
protein gene 1652 1659 172317801872 | & 5 2 o 5 5 £ o o
encodingthe S1 | 18971901 191819651991 |cTcccc T a G
and S2 subunits, | 1994 2024 2058 21412171 | CAARAGC G CC
complete cds. 217722442260 22682299 | & & v s oo n s o
Accession: 2376 2377 238323862468 |cccTc oG G o
M21971 2562 2598 2603 2604 2669 | A CCGCCA T T
Panjang Sekuen: | 27132763278027962939 | S & A2 C°
1605 bp 30103016 309231053118 | A ccecc o c o
Tahun: 1989 3128 3129 325733463360 |G CAAATGCG

3366 3372337333743388 | TACCACGGT

3391 3478 3480 3491 3493

3521 3533 3536 3545 3552

3558
Avian infectious Skor: 114 Nucleotide query:
bron_chitis virus Homology: 96.33% g ; g g i g ZS g g
(strain Dl.466) Mutasi: 51 ACCGATATC
peplomeric Nucleotide ke-: 5 21 24 GGGTCAGTG
protein gene 3947103146 147148160 | S ch RO AAC

encoding the S1
and S2 subunits,

170 174 177 244 253 299
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complete cds.
Accession:
M21971
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain V1397)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

306 320 336 338 346 399
400 428 435 442 506 553
668 674 739 741 754 774
819 832 889 912 1083 1091
1101 1317 1345 1365 1372
1431 1438 1442 1459 1594
1604

Nucleotide

Subject: T
A T T

QH O30
@QHOO3
HHPHOQ

C
C
C
T

[eN=NoNeN=!
Q> 3>

HQ PP QA
QP »HOA

QO0aHOQA R

Auvian infectious
bronchitis virus
(strain V1397)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp

Tahun: 1989

Skor: 14
Homology:86.97 %
Mutasi: 284
Nucleotide ke-: 9 13 14
19 40 59 60 69 80 81 86 87
8894 100 107 110 116 120
125132 133 140 143 146
164 169 174 177 184 188
190 195197 212 217 218
221 222 224 227 233 237
238 245 246 247 248 250
256 262 263 265 266 273
275278 279 283 305 310
314 319 336 343 352 355
376 389 398 401 410 415
425 427 430 443 444 446
449 450 453 473 474 475
483 495 501 506 507 517
535 536 545 554 567 568
570576 579 581 582 591
592 596 599 606 609 611
614 624 625 630 636 637
642 646 650 654 672 679

—

PHPPPPOQPOASSPPAHSQOOEPOOQPOP R PP QZ
d>mmeHOH:u:uo»—]»—]:pm:pmmammﬁﬂﬂtutvtvoo:um%
QoOHHAQPARPPEQEAPAQAEQQEP QP QP OSF
FPrOHOEFAEAQEEPQOFESSQ0S 000000 AD OO0
PHQQHEAPFPAFAOQPAEASPAPA0QAESA8QPAESEQ0
HHEHOQHAPPOQQAOHAOHEPOQAHEPOHRAAP D P

o]
c
@D

QPHQQEPPPPAEHQOHQHEPREPFOAFQQAPOHOOOQO P
OHHEHOQPOHQOEHEQAHEEQPPHQOQAP QP FPAPQOAAS

>D>HHG)H:uoamO»—]wowmowmmmﬂbﬂebobmbkﬁ
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Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

680 681 686 695 701 707
708 709 710 713 716 733
742749759 771774 781
783 789 792 798 811 814
816 829 836 841 850 851
853 862 866 890 899 908
917 928 929 931 935 938
943 949 962 965 968 972
973 974 976 981 985 994
997 998 999 1018 1019
1022 1026 1027 1030 1034
1043 1058 1069 1095 1112
1129 1138 1148 1151 1154
1165 1166 1170 1176 1179
1182 1187 1189 1190 1193
1200 1203 1223 1237 1240
1241 1244 1251 1262 1264
1271 1285 1294 1297 1304
1328 1332 1335 1338 1348
1363 1366 1386 1402 1407
1408 1409 1412 1413 1420
1431 1437 1441 1453 1454
1456 1461 1472 1477 1488
1525 1528 1531 1544 1550
1553 1559 1565 1572 1595
1599 1604 1611 1620 1623
1626 1629 1631 1638 1641
1644 1657 1661 1666 1669
1688 1692 1719 1722 1726
17351737 1740 1745 1747

CTTTCACTCG

CACGA

Nucleotide
ubject:

AOFPQOOHEPAPOHEPEPEFOHSQOOQOEP OO PP DS

PrOOQOHEPHQQQAPAPFPPEHAAEAQPAQFPOQOHOQOEPOOQA

rTHOOOQOOQOOHAQOQOQQrFrQQFEAEAEF QAP0 OQFA
HHEHQPQCOAESEPOAOOOHQOQPE3HEOQEPPPOEAEQOYL

OHQOOHEPHHOQQAPOPOHEAEAEEAP300OQEQ A

HoHda+ddarPrpHd0Hd0E3rP 098P ar QP AEEPH0 o
HOHHAHEQEREPEHQPHAAPHEAPQRPESEQPAPEHOQOQOAS A
POHQPFAPHQOEAPQQPHAPOQAPEFPOPOAAEOQAEQ
HPAQHESPOEOQOEPRPPOQPHQQAAPHQAPOOQHEQOOQARE

1748 1750 1751 1756
Avian infectious Skor: 14 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 81.43 % CACTTCTGA

H . GGGCGTTAA
(strain H]:ZO) Mutasi: 197 TCTTATCCT
peplomeric Nucleotide ke-: 121314 |2 TTAAGTCG
protein gene 16192327396576137 | .o .2 oA CAC
encoding the SL | 13148149152 155159 | cccrccc ra
and 5|2 S“bgn'ts' 176187191206207211 |ATTACT T T T
complete cds. ACCTCCATA
Accé’ssion: 212217226238240245 | 2SS T AT A
121970 250251253262272273 | cccccccar

. | 282284301310320330 |TccaaTcca
Panjang Sekuen: 334 335 337 338 342 369 TTGTAGATA
1611 bp 380387392400404409 | o v oot ot
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Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

418 422 440 446 458 481
484 489 490 496 499 500
518 520 526 532 533 541
547 552 553 556 562 568
570 580 594 611 633 635
643 647 648 668 671 683
696 699 707 725 740 789
791 803 814 824 834 871
878 880 884 895 917 922
932 957 965 984 986 994
995 999 1003 1013 1019
1034 1039 1073 1082 1095
1102 1106 1120 1132 1139
1140 1141 1145 1151 1160
1163 1173 1186 1187 1190
1206 1207 1224 1228 1241
1244 1246 1251 1255 1267
1271 1274 1290 1292 1303
1314 1317 1342 1346 1347
1356 1371 1375 1376 1380
1404 1405 1414 1415 1419
1435 1438 1440 1441 1445
1468 1469 1483 1486 1493
1516 1522 1531 1534 1540
1543 1588 1606 1609 1614

HOoAAPrQQPFAEAQHEQPQRPOQ3R AR OB AY
OOOHHEPAQAPFPOEHQAQAOQOQADADAOQ
QOOHQPHQPFPHOAOQQPHQER P OAOQ

rToaoaHAFora000000000a0oHEa30604d

neewnmnmoooaoamdﬂdﬂdﬁmdﬂwn
QAQPFPHOEQAFQAQPOAAEQFEQP QO3

HEQPQQE PP P AaP 3P 3P Q0

TGGTCTTCT
AATGCTCCG
TAACTTCATC
cCCcCGTGGACC
ATTTTCATT
CACCTTCTG
TTCCCATT
Nucleotide

ubject: ¢

HHQOQQPFPPFPQQOOEPOQOHQO QP

HoarrEH0000H0838p 000

1621 1624 1630 1633 1636
1644 1654 1662 1669
7. | Avian infectious Skor: -338 Nucleotide query:
bron_chitis virus Homology: 94.99% g i g Z; g g g g g
(strain D207) Mutasi: 23 TCrTC
peplomeric Nucleotide ke-: 112 188
protein ge';]e 269 281 351 353 869 918
encoding the S1 | 55 956 1000 1027 1035
and S2 subunits, | 109, 1096 1118 1130 1140
complete cds. 1238 1377 1385 1583 1616
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp
Tahun: 1989
Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:a a T ¢ ¢
(IBV) TTTAGGNCC
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(UK/123/82)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58067

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

ATTCCTCCT

Avian infectious | Skor: 14 Nucleotide query:
bronchitus virus Homology: 97.19 % ACATCTTCC
(1BV) Mutasi: 36 Nerroccoroe
(UK/123/82) Nucleotide ke-: 58 113 cTrrTcecccr
spike (S) gene for | 434 515 530 208 337 340
SF’l'ket?'y‘?OPrOte'” 637 729 817 820 840 844
ic S:SS‘IJQ: 866 895 903 935 975 983
X58067 : 1015 1066 1069 1088 1090
Pani Sekuen: 1096 1185 1186 1199 1325

anjang SeKuen: | 13331414 1417 1531 1537
1560 bp 1564
Tahun: 1992
Auvian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:c T ¢ ¢ ¢
(IBV) GATTGGTTG
(UK/142/86) creccereca
spike (S) gene for § § § g recrna
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
Avian infectious | Skor: 14 Nucleotide query:
bronchitus virus Homology: 98.02 % TTCCCARATA

. AGTTCCTCG

(1BV) Mutasi: 27 TATCCGTTT
(UK/142/86) Nucleotide ke-: 70113

spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58066

Panjang Sekuen:

131 143 183 227 300 339
364 366 728 818 838 839
872892 933 971 981 1042
1183 1197 1323 1481 1508
1529 1535
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1560 bp
Tahun: 1992

Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:c ca T T
(IBV) GCCGGTCARA
(UK/167/84) TGACCCCTT
spike (S) gene for ceec
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
10. | Coronavirus IBV | Skor: -34 Nucleotide query:
gene for spike Homology: 39.13% TTAGCGTAT
protein precursor | Mot 117 orrnenc:
S”fecﬂ.o.us irus) Nucleotide ke-: 102224 |T2crTracca
ronchitis virus). ATAGGGTCT
229 232 243 244 270 273
X02342 284287 288304308309 | AcccTr oA
Accession: 318328336337355400 |TAARACTCTT
;ffﬁi;‘z Sekuen, | 522700766793816842 | R A 2T T AT
36415 bg | 92392693494913021385 | raccoaT T T
P 1392 1424 1460 15251559 |2 A G TAC T T T
Tahun: 1985 1560 1564 1609 1613 1621 | G G T T GG TAC
Avian infectious 1628 1705 1725 1738 1745 | Nucleotide
bronchitus virus | 1767 1768 1776 1800 1808 | Subject: c c T a
(IBV) 1850 1853 197320302035 |ACCGAGACGC
(UK/167/84) 20712072 2116 2196 2200 | » 2 AL 2SS ®
spike (S) gene for | 5505 2904 224422452248 |G raTcccaa
splke gly(_:oproteln 2293 2419 2450 2508 2554 CAAGTTAGC
S1 subunit. 2612 2630 263126792690 | ¢ & o v G oo n
Accession: 27182726 273827392747 |acaacccoGrT
X58065 27732814 285629252942 |G GGG GG C A A
Panjang Sekuen: | 2944 2949 297029723074 | 2SS AR T2 T C
1560 bp 30783092 310431053119 | acccanac c c
Tahun: 1992 31653176 317731813193 |cc TG
3197 3214 3269 3287 3300
3360 3401 3402 3436 3440

3497 3520 3552 3589 3621
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Tabel G. Hasil Pengujian DNA virus corona jenis Infectious
bronchitis virus dengan skor Match= 7, mismatch= -2, dan

1063 1068 1072 1082 1088
1103 1130 1142 1151 1154
1157 1158 1162 1169 1173

gap=8
No | Definisi DNA Hasil Pengujian ileur;ggggg
1. | Coronavirus IBV | Skor: -297 Nucleotide query:
gene for spike Homology: 84.15% ACTATATGT
protein precursor | Mutasi: 460 ? g Z; g Z; g Z; g 2
(infectious Nucleotide ke-;: 546364 |ACcGGrTCaca
Dronchiis VIfLs)- 17375 77798081879196 | 55 C 5 5 55 5
[
an ekuen: TGTATTAALC
3645 bp 171191 200 215 219209 | BCETECETE
. ACATAGGTCZC
Tahun: 1985 232243244250253254 | 1A GACGC T
261 262 267 270 281 285
289300301305306311 | s 1 m s nacon
317 319 320 321 323 324 TTTGTAGCG
329 331 336 341 342 344 ceccernta
353 363 364 373 375 385 TAroATACT
388 391 400 403 409 416 CAAAATTGA
418422 423425426430 | A TATACTAT
445464 465466 478481 | 2 C LS I o o
482 485 489 498 502 506 GGATGGTCT
524 530 536 542 552 553 CTTCTAATG
557558563566 571572 | C o . . . . oo
577 578 581 582 600 602 chcccccoa
608 614 615 623 629 634 TGGCACCAT
635 638 644 650 652 661 Hggfgggig
662 663 675 692 714 716 T AAGCGT CG
728 729 749 752 764 768 cGrTTACCT
770776779787 791794 | TRCGTECTCE
803 818 867 869 881 892 A ceanac
902 912 943 944 946 948 CCTCCATAT
949 950 953 955 962 963 rrecrorcc
965 966 968 974 979 980 TrerrTaonc
9879889899929981000 | T cccaaacGc
1001 1004 1026 10341053 |ATTGAC T A T
GGATTGTGA
GCCCGATTT
TTTTTTGTG
TCTGCCGTTC
AAACCACTA
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Infectious
bronchitis virus
(6/82) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04723

Panjang Sekuen:

3557 bp
Tahun: 1986

11751187 1199 1202 1203
1204 1206 1207 1211 1226
1229 1232 1235 1239 1240
1241 1244 1250 1253 1269
1270 1283 1284 1286 1290
1303 1306 1308 1313 1317
1325 1326 1328 1332 1335
1351 1353 1361 1362 1363
1365 1366 1373 1376 1377
1401 1405 1406 1415 1430
1434 1435 1439 1460 1463
1464 1468 1469 1472 1473
1477 1488 1493 1496 1498
1499 1503 1527 1541 1577
1589 1592 1598 1601 1646
1664 1667 1672 1679 1688
1691 1694 1702 1712 1720
1727 1738 1739 1746 1754
1765 1772 1796 1803 1821
1832 1845 1848 1856 1878
1886 1889 1895 1898 1901
1949 1961 1966 1971 1976
2012 2069 2070 2072 2078
2084 2087 2093 2094 2129
2147 2154 2163 2164 2175
2176 2180 2181 2182 2190
2201 2205 2210 2216 2232
2241 2252 2255 2258 2283
2294 2339 2358 2360 2409
2429 2439 2459 2468 2480
2486 2528 2531 2558 2593
2597 2604 2609 2612 2621
2627 2651 2663 2664 2672
2675 2685 2690 2691 2693
2696 2703 2711 2714 2721
2726 2729 2736 2738 2741
2745 2747 2759 2765 2768
27742781 2782 2783 2789
2810 2837 2840 2843 2855
2858 2874 2894 2903 2912
2931 2933 2936 2939 2945
2954 2960 2963 2972 2975
2987 3002 3020 3029 3032

ACAGTAATT
GCccTCCTAA
AGAGTTTTT
GCTTGTCAA
C

Nucleotide
Subject: ¢ a

HHEQFPOHEEAQPOOROEPHAOQOOQEAEAEQroal Q0RO HEaE QPP QR ErFOQOE PO
eI o Ne ol ol "NoNeNoN=NoN=No N =N=Nol "Nol =Nl "N NoNo N =NoNoNo N "I =N=N= I W= N~ No N No W I ")

A

QroaarrAaAHdolaoaaasaE0EPrPra000aQra0aaRlrPEParPQ0 R Q3
aooRraQrpaFEradagaaaaEQErHdoaraaEooaaaEraraoanaQrasgaaasaaaran
QOO FPE0000HRAEH000AOHQHEPFOEQEPPHOHQFPFQAOAOQPOHEOQ P

HEHOQHEQHEPPAQQAPHOOHEHEHQOQQAPQQPPFOQOAPOOOH QOO P AP QPP AAA

AR H0HQHEHEQQQHQAARPEPHQAHOAHEPRAOAHAPQAQQHQAQQAP QAP QNN QA Qo
FPQPAPQPFAHAQAQAPHQAAQAQAPOHAEPQQHEPFEFQQQAPPAQHAQQAP QAR DA D QP A
PHOQAPQPOAESQQOHQAPPAHQEAPQPFPOAEOAPQOQEHQQAPPAHQPPOEQQO R
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30753097 3114 3131 3179 TcerT

3204 3212 3261 3272 3290
3295 3320 3332 3361 3362
3374 3377 3389 3408 3410
3416 3419 3422 3423 3424
3425 3428 3437 3440 3441
3443 3444 3449 3450 3452
3456 3458 3470 3476 3479
3506 3509 3513 3521 3542
3551 3554 3563 3572 3573
3574

aQ O
H Q
QQ
H Q
|

Infectious Skor: 7

bronchitis virus Homology: 86.30 %
(6/82) RNA for Mutasi: 462

spike precursor Nucleotide ke: 16 25 26
g‘rgg:gion' 3537 39 41 42 43 49 53 58
oo 707173 74 75 77 80 84 88
e sekuen: | 100108116 117 118120
52217""29 ekuen: | 154 127 128 130 133 143
Tahun'p1986 164 171 174 191 194 205
: 206 212 216 223 224 232
243 247 259 262 263 267
273 279 281 282 283 285
286 291 293 298 303 304
306 315 325 326 335 337
347 350 353 362 365 371
374 378 380 384 385 387
388 392 407 418 420 428
435 440 443 444 447 448
451 453 459 460 462 464
468 486 492 498 504 514
515 519 520 525 528 533
534 540 543 544 562 564
570 576 577 585 591 596
597 600 606 612 614 623
624 625 637 654 676 678
690 691 711 714 726 730
732 738 741 749 753 756
765 780 809 829 831 843
854 864 873 874 875 896
897 903 904 906 908 909
910 913 915 922 923 925
926 928 934 939 940 947

[

cleotide query:

SFOHEPHQAPOQAPFQAPIFAPIFOAQAOAAQAPAEPPOAHEOQRPAEOXQZ
QOOQOHQPPOQFRPPAAQHQAPFPQAAQPOQOEEAMP QAP PARPPOAOQE SR

G C
T A
cc
T A
A A
cc
A A
A A
cT
C G
T C
T T
G A
ccC
G T
ccC
AT
G G
AT
ccC
ccC
T C
cT
G C
T T
T C
C A
A G
AT
T T
T G
cT
T C
AC
G G
T G
T T
crT
C A
A C
G T

rHQOQQHEAPHOQOAHQPQFQOAFFOQAMOAEAPAQQQQQQPHQQE P OQO P
HHHEEHOQOHOEHESE>POHEESQ00Q0O0HOESOQ0OHAQAQPHPFOAOLAQAQQ
PrHOHOEOQOESQQQArEEAPHAOOOHOHOOOHQHQQAPSHEEQAHEQQY QP
aoHOQOOCOHF OO HQFEFPQQEPEPAPQQAEAPQNPAHAQQP QAR S
HHEOQOQQAOAOAHQQAQAQAPAQHEPFPQAAEPPEHHO0QQAPHAEAQAPOHEOQOQ PO




Infectious
bronchitis virus
(M41) RNA for
spike precursor
protein.
Accession:
X04722

Panjang Sekuen:

3554 bp
Tahun: 1986

948 949 952 962 965 987

995 1014 1024 1029 1033

1043 1049 1064 1091 1103
111211151118 1119 1123
1130 1134 1136 1148 1160
1163 1164 1165 1166 1167
1168 1172 1187 1190 1193
1196 1200 1201 1202 1205
12111214 1230 1231 1244
1245 1246 1247 1251 1264
1267 1269 1274 1278 1286
1287 1289 1293 1296 1312
1314 1322 1323 1324 1326
1327 1334 1336 1337 1362
1366 1367 1376 1391 1395
1396 1400 1424 1425 1429
1430 1433 1434 1438 1449
1454 1457 1459 1460 1464
1488 1502 1528 1538 1550
1553 1559 1562 1607 1625
1628 1633 1640 1649 1652
1663 1673 1681 1688 1699
1700 1707 1715 1726 1733
1764 1782 1793 1806 1817
1839 1856 1859 1862 1907
1910 1922 1932 1937 1944
1946 2001 2030 2031 2033
2039 2045 2048 2054 2055
2073 2090 2108 2115 2124
2136 2141 2142 2162 2166
2171 2177 2216 2219 2240
2255 2297 2321 2370 2390
2400 2420 2429 2441 2447
2489 2492 2494 2519 2565
2570 2573 2582 2588 2612
2624 2625 2633 2636 2651
2652 2654 2657 2664 2672
2675 2682 2687 2690 2697
2699 2702 2706 2708 2720
2726 2729 2735 2739 2742
2743 2744 2750 2771 2798
2801 2804 2816 2819 2835
2855 2864 2873 2892 2894

PPHEHOAPAEAOQQOPAPSESQPO0S000EEGRAPEaAa3P Q343
QQQOQRPEAQPQAPQAQAPQEEAPPPOEAAPPEPFPFEQAP 90000 S
0H0>OHQOHHH>HO>—]>—]>>>>OH>OO>OHOH>>HD,HOOQH

QaHHEAPrPAQEEEEHQQQarEEQrPEPQEPAAEA0
nHHAEAHosQEPrPAHa000RBaRQradaoaEEara QR

PPOHDHHHU’HOOPHG}HPOHHWW@U’OOOOOOFO'_]QHHHHOO

FPHHAPOAOAPNOQOQQHOHHEOOHEPHEAOHOCQH0Q P HOEPHOHE0AO
roHH00HES0H9Qro0H0rH0oEaa0Hd0oH0oHd00EEAOREPOORAOA
AQroaaOHEPHAQPQAQPOQAHEQAHEOEBPQPOAEPAEAHQRPFQAQAPQQE QDD

TTATAAATT
ACTCATATA
AATCAACGG
cGGAGCCGT
CATAAGTGG
TGTTGTTCTCC
CTGACTTATC
CTTCTTTCG GG
CTCAACTCC
CTTCGTCT
GTAG
Nucleotide
ubject:

TGT

C A

T

G

G

T

¢}

A

G
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2897 2900 2906 29152921 [CATTGACTR
292429332936 29482963 | - s oo e c o a
29782981299029933032 |rrrrT T T G
3036 3058 3092 31403165 | T G TACTGAC
31733194322232333251 | [ L oo A C
32563281 329333063322 [raarroccr
33233335333833503369 |CCTAAAGAG
33713377338033833384 |1l AT TR OO
3385 3386 3389 3398 3401
3402 3404 3405 3410 3411
3413 3417 3419 3431 3434
3437 3440 3467 3470 3474
3482 3503 3512 3515 3524
3533 3534 3535 3537

Infectious Skor: -1 Nucleotide query:

bronchitis virus Homology: 80.31 % AATATATTA

(MAL) RNAfor | Mytasi: 171 coanTrrec

splke_precursor Nucleotide ke-: 12 18 26 TTATAACGC

e 30 32 34 36 50 63 77 96 crrcorccnc

X04722 ) 101 141 142 143 149 155 TAGAGATGG

Panjang Selen; | 159180 16L171T0170 | T 1777 r e

2een br " | 186187191194197200 [ C L SAIATCT

Tahun'p1986 209230235267273285 |acaccaTGC

: 316322329331344345 |TITATITGGT
358 363370479506519 | LA 1T O 00
565566 570595598611 | crarraTor
612632634 639648667 |ccTcCcccac
717723739742776788 |2 G AT T IO C
810 931 1028 1087 1113 GoaATGTT A

Avian infectious ggg 1%?1(1) gii Egg 1:2’,3111 Nucleotide

gﬁgfﬁgi:ggs 1306 1414 1432 1433 1444 | SUPIECt 1 G0 c 6

peplomeric 1451 1518 152215351538 |aTGCAG GG C

protein gene 1546 1579 1585 1588 1502 | 2 T T A C TG ¢

encoding the S1 | 16441667167017021714 | o ¢ 1 ¢ ¢ ¢ c o

and S2 subunits, | 17711863189319021919 |11 cccrac c
19251928 195519811984 |G AARAGCGC

5{’;255'5}5”‘?“5' 20142047 2057 20592060 | S LB R0

M21971 2061 2071 2129 2154 2248 GGTTTAGG GG

Panjang Sekuen: 2256 2287 2364 23652371 |cCGAACCGCG

1605 bp 2374 2456 2550 2586 2591 | 2 S Cccccct

Tahun: 1989 2592 2657 270127512768 | 4 rccc o c o o
2784 2927 294329522957 |G ATCCAGTT
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2968 2975 2991 3015 3096 é\ ; i i g g g g i
30983104 324333323346 | ; e acncoc o
3352 3358 335933603374 | aacoc
3377 3469 3475 3487 3488
3502 3515 3516 3517 3525
3528 3544 3547 3549 3550
3551
4. | Avianinfectious | Skor: 7 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 96.33% S g g ; g g : S é\
(strain D1.466) Mutasi: 57 T TAcccaATA
peptlo_menc Nucleotide ke-; 51011 |TccccGaGrTC
protein gene AGTGGCAGA
encoding the S1 5272%398f6691107231f75612tas T
and S2 subunits, | 252 298 305 319 335 337
complete ods. 345 398 399 427 434 441
Mcchgj?'fn' 505 552 570 571 666 672
Paniana Sekuen: 737739752 772 817 830
16015 bg * | 887910 1081 1089 1099
Tahun: 1989 13151343 1363 1370 1421
—— . 1422 1428 1435 1439 1456 -
Avian infectious 1591 1601 Nucleotide
bronchitis virus Subject: r c a T C
(strain V1397) CGAGTTTGC
pep|omeric CTTTCACTA
proten gene Lhiscrin
encoding the S1 TGAGTGTGG
and S2 subunits, TGTTGCC
complete cds.
Accession:
M21968
Panjang Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989
5. | Avianinfectious | Skor: 7 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology:85.24 % CGTGGCCTT
(strain V1397) Mutasi: 468 AMNAACATG G
pEpt'O.me”C Nucleotide ke-: 91314 |AGTGACAAT
protein gene ACCTTAGARA
encoing e S1 | 60 67 60 607 73 74 7576 | - L Lo oL e
completocis, | BLE2E8BIEOI0I01 | 1 e RAgne e
wcier | tilotetaetay |30 iii0te
M21968 ATTACGCTA
CGCGGAAAT
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Panjang Sekuen:
1605 bp
Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain H120)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

149 156 157 158 159 165
166 169 171 172 180 186
188 203 208 209 212 213
215 218 221 222 223 227
228 235 236 237 238 240
246 252 253 255 256 260
261 262 264 267 268 272
285 286 287 288 289 292
297 301 306 312 314 319
321 322 326 337 340 351
352 356 357 362 363 365
367 371 372 378 381 382
383389 391 392 393 403
405 408 415 416 418 426
427 428 433 435 439 440
449 450 451 456 457 458
461 462 468 470 471 475
476 477 480 481 486 488
490 492 493 496 500 503
504 511 514 515 516 517
520 522 524 532 533 535
541 544 546 547 553 554
555 556 559 560 561 562
569 572 574 577 587 588
593 599 600 605 609 613
617 627 628 633 635 638
640 641 642 647 656 662
668 669 670 671 674 677
681 683 691 692 693 694
695 700 704 705 706 716
728 731738 740 746 749
755 759 760 767 770 772
780 781 784 791 796 800
801 804 805 807 812 813
816 817 823 824 825 827
829 830 839 840 842 848
857 866 870 873 876 877
879 883 886 889 890 891
893 894 895 908 911 914
918 919 920 922 927 931
936 938 939 942 943 944
963 964 967 970 971 972
973 974 978 987 994 995

aHEPH000000HOHEQPHEAMPEHSQOQPAPHQOQAEAFFPOEPHQQOOAQ

HP P rPOQEPQPAEAPF»FAEAQPQAFPPHAOHAOHOAOHEPOOQOQ QOO B P
HHEAHEAPPEAAES8QPSQAQPRERPFrFOQOAHEQPQEFEFPOQEQFEOAAFP QOO

EEEFRFFPOAQAPOAAEAAEQPAQAEAPHAQPAQQOEPHAQAEOQHE QO O0HEAA
mPOOHOHOOCUD>D>Onﬁ>nm»—]»—]3>»—]»—]Hbomﬁdﬂ@tﬁ@ﬂeon»@»»ﬂw
QAR APHAEAPAAPPHAPQAPOQAQOARP QAN P PO A0 QQ QM
QrroRArSQarooQ@rPQEPFQrQPFQQ3P»QPFPEQEPAEIP00EQ3 QAR

PToSASaraoaoaraooHdararaoaoHdaooadoQaraoarraraaoaaoaran
@]
]

MPOoOQPrraoadQaaa3raPrpraAaraaaaEer 38083808 rrAaaa0

Nucleotide

Subject: a
T G A

HaoooaQ» a3 00Hd30
QearaaHdnganq >
QOQQEHO oy
Q0@
OHG}HOU’QHOU’O

Qraaaap

C
T
G
A
T
T
A
T
T
T
c
T

HoOOOAOQ

PraooHaaPHOQEQAO
ARrHEHEAA QOO
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Tahun: 1989

1001 1011 1012 1014 1037
1053 1054 1055 1070 1079
1089 1092 1095 1099 1101
11051106 1110 1116 1119
1122 1127 1129 1130 1133
1140 1143 1163 1177 1180
11811184 1191 1201 1202
1203 1206 1209 1210 1211
12121213 1216 1217 1221
1230 1233 1236 1237 1239
1242 1244 1246 1249 1257
1258 1260 1264 1267 1270
1274 1275 1279 1282 1283
1284 1285 1286 1291 1294
1307 1308 1310 1311 1312
1327 1328 1330 1332 1333
1334 1337 1338 1345 1356
1362 1365 1366 1367 1377
1378 1380 1385 1396 1401
1405 1406 1409 1421 1422
1426 1431 1432 1440 1441
1444 1447 1450 1453 1454
1462 1468 1471 1477 1481
1483 1484 1490 1492 1493
1494 1495 1498 1499 1509
1513 1518 1524 1525 1527
1533 1536 1539 1542 1544

HrHEaHoH QP PraroHdoaaEaProaaQQraaEPraQrQraaar>»ad
TarFrQHEEPEREFQPEFQrFOQOOOEAQPEIMOMAQQAAEOQOEAEE P Q0P O
aHOQHaQaraQEPQraAEAPHAQQQAQEEPAAPAQHAQEAEAQOAEAPOQHRAQOQOQHA

HoHHQErra8000aaaap PP aprpaprPaaaaprPapagda»
HPOQHQPAPPHAEPP»OOQPOAOOHQAQAEAAEAPQAQHQAPAQOHOHEQAQP P OAE0Q0 R
HooHEaHEQarQaaESoEQarradaldr 3P aa8aw
TaFFFQQFQPPPAAQEAEAAQEPEAPPEHOHOOHEQAPOQOQP AN PEOQOQO

I No N HeoNrNeNeoNoNoNeNa NI -l NENoNoNo N N-NoNoNo NI NoNo N No N = NoNoNoNe N =Mh-I No N -]
QOOHHEQHEQEEPHQAHEEQAP QAP QPEPQAPAPPASQEFPQAPQAQHEAQR P QO

1551 1554 1557 1570 1574

1579 1582 1585 1586 1600

1603 1604 1605 1606 1608

1609 1610 1612 1615 1616

1627 1630 1634 1643 1645

1648 1652 1654 1655 1656

1658 1660 1661 1663
6. | Avianinfectious | Skor: 7 Nucleotide query:
bron_chitis virus Homology: 81.49 % g ZT% g Zé ]i i g g g
(Stram H120) Mutasi: 274 CGCGCGTTAGT
pEpt'o.me”C Nucleotide ke-: 891112 |2 TcTTATCT
protein gene GTCTGTATT
Moy ey | BIS102B SIS0 |71
. GTATTCTAA
Compleecdo. | MAT471s0154 161162 | 2 E 10 C T e
. ' 170181 185 200 201 205

Accession: 206211217219220221 | 6 cc o a a1 a
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M21970
Panjang Sekuen:
1611 bp

Tahun: 1989

Avian infectious
bronchitis virus
(strain D207)
peplomeric
protein gene
encoding the S1
and S2 subunits,
complete cds.
Accession:
M21969
Panjang Sekuen:
1614 bp

Tahun: 1989

223224 229 231 236 241
242 244 253 263 264 273
275 285 288 291 300 303
304 309 312 316 318 322
323 325 326 330 345 348
352 355 366 373 378 381
382 385 389 394 397 398
402 406 424 430 442 452
453 457 458 463 466 471
472 478 481 482 500 502
508 514 515 523 529 534
535 538 544 550 552 561
562 563 575592 614 616
624 628 629 649 652 664
668 670 676 679 687 691
694 695 703 718 767 769
781792 802 811 812 813
834 835 841 842 844 846
847 848 851 853 857 860
861 863 864 866 877 878
881 885 886 887 890 900
925 933 952 954 962 963
967 971 981 987 1002 1007
1041 1050 1053 1056 1057
1061 1068 1072 1086 1098
1102 1103 1104 1105 1106
11101116 11251128 1134
1137 1138 1139 1140 1143
1148 1149 1152 1168 1169
1182 1183 1185 1189 1202
1205 1207 1212 1216 1224
1225 1227 1231 1234 1250
1252 1260 1261 1262 1264
1265 1272 1275 1300 1304
1305 1314 1329 1333 1334
1338 1362 1363 1367 1368
1371 1372 1376 1392 1395
1397 1398 1402 1425 1426
1440 1443 1450 1473 1479
1488 1491 1497 1500 1545
1563 1566 1571 1578 1581
1587 1590 1593 1601 1611
1619 1626

rPHOQPFPOQOQOOOCQAOQ@FPHOQHQPQOQOQH

HarPraodaaroaarErEradaaaad

HaH o009y 09 04d 4

OHOQOPHOHOQOQOHEEP QP EEES
HQPOQrOoHOH QOO OQQ QA3
HrFPHOQOQQAPOQOHOQOHEHEASMQOQAEDAO
QOQOHPHQP AP REPPIFOQPAOQ
NI NN N ol Nol = NoWoW =l Il I I

ZO'—]HOOOOHOHU’U’HOC}OC}C}OO

QAFHEPQPAQAAAPPOAPHOAOEAQAAOAEAAHQOR QP ()

QaFrarFaHEQQMQOQPOQOHEAHAQOQOEQQR3PEFOQQAEQ

HHOQHEPHHEAPQOOQAQHEESOOHQOEPPOQO0EHEQE QA
HHEOQOOOHOOAOQQOQHEHQEPFPOAQQFE P PFPHQO R QP Q
HooQraHQaQEprHdQaPPraara8rdaG9rad 0430

ubject: a ¢

HoHBPPQQHEPREFPOQFEAPQAQQAPPQEPPQOQQ P P A
QOO HEQaPPrPEPAQAQQAPOHEHQQQPHEED QYR
QOOQHEPOHQPOAPOAQQAPQPOQHQPAHQE QPO PO

POQOHQOHQAHEPQAQQHQAQQAAQQQP QO QA 4
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7. | Avianinfectious | Skor: -345 Nucleotide query:
bronchitis virus Homology: 94.98% GGCAAGG g ?
(strain D207) Mutasi: 27 Cocrrenre
peplomeric Nucleotide ke-: 112 188
protein gene 269 281 347 348 350 352
encoding the S1 | o) 848 867 916 953 954
and S2 subunits, | g9g 1025 1033 1092 1094
fcrgg’s':itsn‘fds- 1116 1128 1138 1236 1375
e 1383 1581 1614
Panjang Sekuen:

1614 bp

Tahun: 1989

Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:a a T ¢ G
(IBV) TCTCGTTAG
(UK/123/82) GNCCATTCC
spike (S) gene for reer

spike glycoprotein

S1 subunit.

Accession:

X58067

Panjang Sekuen:

1560 bp

Tahun: 1992

8. | Avian infectious Skor: 7 Nucleotide query:
bronchitus virus Homoloay: 97.18 % ACATGCCCT
(Bv) Mutasi: 44 enroones
(UK/123/82) Nucleotide ke-: 58 113 crreccorcc
spike (S) gene for | 434515976 297 229296 | T T C G CCC T
spike glycoprotein | 598 599 305 306 334 337
S1 subunit. 634 726 753 754 813 816
Accession: 836 840 862 891 899 931
X58067 | 971979 1011 1062 1065
Panjang Sekuen: | 1054 1086 1092 1181 1182
1560 bp 1195 1321 1329 1410 1413
Tahun: 1992 1527 1533 1560 :

Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject: ¢ T G ¢ ¢
(IBV) AGGCATCAT
(UK/142/86) reeTeTToC

- TCCGTCCAT
spike (S) gene for TCTTCCTAT
spike glycoprotein TTC
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S1 subunit.
Accession:
X58066
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
9. | Avian infectious | Skor: 7 Nucleotide query:
bronchitus virus Homology: 98.02 % TTCCCCRAGA
. TCTAAGTTC
(1BV) Mutasi: 31 CTCGTATCC
(U.K/142/86) Nucleotide ke-: 70113 GTTT
Sp!te (?) gene for | 131 143183 226 227 229
sépl' eg y‘?top“’te'” 299 305 306 337 362 364
A subunit. 726 816 836 837 870 890
Xg‘ézsgéon- 931 969 979 1040 1181
4 | 11951321 1479 1506 1527
Panjang Sekuen: 1533
1560 bp
Tahun: 1992
Avian infectious Nucleotide
bronchitus virus Subject:c c a1 T
(IBV) GGCCCACGG
(UK/167/84) TCRATGACC
spike (S) gene for cerreece
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065
Panjang Sekuen:
1560 bp
Tahun: 1992
10. | Coronavirus IBV | Skor: -41 Nucleotide query: T
gene for spike Homology: 39.01% TAGCCGTCAS
protein precursor | Mugasi: 138 SRR
S”fecﬂous .| Nucleotide ke-: 102 224 TTAAGACCT
ronchitis virus). TTGACARARC
229 232 243 244 250 253
X02342 254261 262267270281 | taTAc AT
Accession: 284 285301305306315 |AAATCATAG
X02342 | 325333334352397488 | L iiCATACT
Panjang Sekuen: | 491 513564 648672708 |ccaacc TG
Tohun1gss | [OATI2TIAEIORSEH | 11T ITIAN
: 833 851 882 916 987 988
111011311136 11371159 | sz o ¢ 7 6 6
T T
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Avian infectious
bronchitus virus
(IBV)
(UK/167/84)
spike (S) gene for
spike glycoprotein
S1 subunit.
Accession:
X58065

Panjang Sekuen:
1560 bp

Tahun: 1992

1162 1213 1222 1237 1242
1256 1279 1281 1319 1330
1344 1368 1372 1374 1375
1376 1385 1386 1393 1423
1554 1672 1706 1749 1751
1802 1857 1930 1966 1973
2038 2039 2043 2049 2051
2065 2067 2084 2090 2259
2384 2412 2425 2489 2517
2624 2654 2715 2764 2805
2847 2934 2952 3109 3115
3185 3186 3192 3195 3237
3309 3325 3335 3343 3348
3380 3406 3413 3419 3424
3462 3467 3470 3503 3530
3531 3533 3545 3546 3549
3610 3623 3632 3634 3636
3638 3641 3644 3645

Nucleotide

Subject: ¢
A G

o ReRoNoNe NN N=N=NoNo o= Nol
QQPFPQQQQOQOQHHD DN
HaroaoaHaaraa04
QOHOHQAHEHQQPQFOQ
laNoNoNol--Nol - NeNoNoNol ol oNe!
QONQOAHQAPQAPIYOQYQ
caraaraHQaQrQa O,y

PrEHEHPOAQFQOPOOQOQFQ,.
QFraraQ@rOQQQE Py
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