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INTISARI

Penelitian ini menerapkan package dari Bioconductor pada software R dalam
menangani data sekuens DNA cabai yang disimpan dengan format fastg. Data
tersebut akan dicari lokasi SNPs dengan cara alignment data fastq dengan
referensi genom cabai Zunla yang disimpan dalam format fasta. Sebelumnya
terlebih dahulu digunakan package ShortRead dan Rqgc untuk melihat kualitas data
sekuens DNA yang dihasilkan oleh mesin sekuensing. Hasil sekuens dapat
dikatakan sempurna karena nilainya mendekati 100%. Selanjutnya dilakukan
alignment data fastq dan fasta yang hasilnya disimpan dalam sam file dengan
bantuan package Rbowtie. Kemudian data dalam format sam dikonversi menjadi
bam dengan menggunakan package Rsamtools. Hasilnya yaitu dari dua belas data
yang dimiliki, data bam A2_142804-1 1 memiliki jumlah lokasi sekuens DNA
terbanyak yang didalamnya mengandung SNPs, yaitu sebanyak 95.349 ranges.
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ABSTRACT

This study applied package from Bioconductor in software R to handling data of
hot pepper (Capsicum annuum) DNA sequence which stored with fastq format.
These data will be searched the location of SNPs by alignment the fastq file with
genom reference of pepper Zunla (stored in fasta format). Previously we used
ShortRead and Rqc packages to quality assessment of the DNA sequence data
generated by the sequencing machine. The DNA sequence can be considered
perfect because the value is close to 100%. The next step is alignment of fastq and
fasta file and the result is stored in sam file by using Rbowtie package. Then, sam
data is converted into bam using Rsamtools package. From twelve fastq datas,
A2 142804-1_1 has the most number location of DNA sequence which contain
SNPs. There are 95,349 ranges.
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