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Kajian Gen SET Sapi (Bos taurus) dan Babi (Sus scrofa) sebagai Marka Genetik
untuk Deteksi Kehalalan

Fatimah Mustafawi Muhammadi
13640043

Abstrak

Produk pangan berbahan daging yang tercampur babi seperti bakso, dendeng, dan
produk olahan daging lainnya yang banyak beredar menyulitkan masyarakat dalam
membedakan bahan pangan halal. Oleh karena itu, diperlukan metode deteksi
keberadaan babi dalam produk pangan. Tujuan dari penelitian ini adalah mengetahui
potensi gen SET sebagai marka genetik yang membedakan daging sapi dan babi
berdasarkan perbedaan ukuran amplikon. Penelitian ini menggunakan metode
berbasis PCR dengan sumber sekuens gen SET pada sapi (Bos taurus) dan babi (Sus
scrofa). Deteksi keberadaan sapi dan babi dilakukan dengan menggunakan primer 1,
2, dan 3 yang didesain dari sekuens gen SET parsial. Visualisasi DNA menunjukkan
adanya amplifikasi terhadap sekuens gen parsial SET menggunakan pasangan primer
2 dan 3 sedangkan pasangan primer 1 tidak terjadi amplifikasi. Pasangan primer 2
menghasilkan amplikon dengan ukuran 1231 bp pada sapi dan 1275 bp pada babi,
sedangkan pasangan primer 3 menghasilkan amplikon sebesar 1068 bp pada sapi dan
1222 bp pada babi. Amplikon yang dihasilkan oleh primer 2 dan 3 yang menarget
sekuens gen SET dengan demikian berpotensi sebagai marker genetik bagi sapi dan
babi untuk deteksi kehalalan.

Kata Kunci: Bos taurus, deteksi kehalalan, gen SET, metode PCR, Sus scrofa.
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BAB 1
PENDAHULUAN

A. Latar Belakang

Mayoritas penduduk di Indonesia beragama Islam. Menurut Badan Pusat
Statistik (2010), jumlah penduduk muslim di Indonesia mencapai 87,18%. Tingginya
jumlah penduduk muslim diikuti oleh tingginya kebutuhan terhadap bahan pangan
halal. Banyak beredar produk pangan yang memakai bahan yang berasal dari hewan
yang tidak halal. Contohnya bakso terbuat dari daging babi, dendeng babi, dan
produk olahan daging lainnya. Bahan-bahan tersebut telah tercampur sehingga cukup
sulit untuk dibedakan. Hal ini menyulitkan masyarakat dalam membedakan bahan
pangan halal khususnya yang terbuat dari bahan daging. Masyarakat sebagai
konsumen merasa khawatir jika ternyata produk tersebut justru terbuat dari daging
babi atau campuran antara keduanya sebagaimana sebuah kasus di Jakarta Selatan.
Berdasarkan ~ putusan  Pengadilan = Negeri Jakarta Selatan ~ Nomor
295/Pid.Sus/2013/PN.Jkt.Sel tanggal 17 April 2013 bahwa seorang pria berinisial EP
ditahan atas barang bukti berupa 50 kg daging babi, 15 kg daging giling yang
mengandung babi, dan 27 kg daging sapi sebagai bahan tambahan pembuatan bakso.
Penangkapan EP ini berawal dari pengaduan masyarakat ke Dinas Peternakan dan
Perikanan Jakarta Selatan mengenai dugaan adanya peredaran daging sapi yang
dicampur dengan daging babi untuk diolah menjadi bakso dari pasar Cipete

Kebayoran Baru Jakarta Selatan. Setelah dilakukan pengecekan sampel daging giling



dan daging olahan bakso dari kios terdakwa EP ke Laboratorium Kesehatan
Masyarakat Veteriner (KESMAVET) yang beralamat di Bambu Apus Jakarta Timur,
diperoleh hasil positif mengandung babi.

Terdapat berbagai metode yang bisa digunakan untuk deteksi kehalalan bahan
pangan dengan mengidentifikasi spesies dari suatu produk daging antara lain analisis
sensori, perbedaan anatomi, histologi rambut yang terdapat pada daging, bagian-
bagian jaringan lemak, dan tingkat glikogen pada jaringan otot. Metode-metode ini
dilaporkan memiliki akurasi yang rendah. Metode lain yang dapat digunakan ialah
identifikasi secara molekuler berbasis DNA. Komponen utama dalam deteksi ini ialah
marka DNA. Metode deteksi berbasis DNA ini memiliki keunggulan di antaranya
cepat, sensitivitas dan akurasi tinggi, serta dapat diperbanyak karena telah memiliki
sistem yang terotomatisasi dan sedikit campur tangan manusia. Peneliti dapat
menganalisis sampel dalam jumlah besar dengan waktu yang singkat dengan sistem
yang terotomatisasi (Saha et al., 1999).

Marka DNA merupakan variasi sekuens nukleotida yang dapat muncul akibat
mutasi atau perubahan kondisi pada lokus suatu genom. Variasi ini dapat digunakan
untuk membedakan keanekaragaman antar maupun intra spesies (Scarano & Rao,
2014). Marka genetik dapat berupa sekuens DNA berukuran pendek seperti SNP
(Single Nucleotide Polymorphism) maupun berukuran panjang seperti mikrosatelit
(Al-Samarai & Al-Kazaz, 2015).

Analisis marka DNA telah digunakan dalam berbagai aplikasi, salah satunya

mendeteksi adanya cemaran DNA organisme tertentu dalam produk daging sehingga



dapat diketahui halal tidaknya produk tersebut (LIPI, 2015). Menurut Scarano dan
Rao (2014), metode deteksi secara molekuler yang biasa digunakan pada produk
daging khususnya sapi ialah DNA-barcoding, sedangkan untuk babi ialah SNP.
Metode deteksi untuk daging lainnya yang umum digunakan antara lain RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA), dan SSR (Simple Sequence Repeat). Metode
RAPD dan SSR tergolong proses yang mahal, hasilnya sulit diinterpretasi (Kumari &
Thakur, 2014), dan hasil uji tidak selalu konsisten ketika dilakukan pengujian ulang.
Oleh karena itu, diperlukan metode lain yang lebih sederhana dan hemat biaya tanpa
mengabaikan akurasi hasil yang diharapkan. Penggunaan sekuens gen utuh ataupun
parsial merupakan cara yang lebih sederhana. Gen dapat dipergunakan sebagai marka
genetik untuk deteksi pada sapi dan babi yaitu menggunakan primer yang sama untuk
menghasilkan varian amplikon dengan dua cara. Varian pertama, berdasarkan ada
tidaknya sekuens setelah diuji PCR dan varian kedua berdasarkan ukuran amplikon
yang berbeda pada organisme yang berbeda.

Pada penelitian ini, gen yang digunakan sebagai kandidat marka genetik adalah
proto-onkogen yang bersifat ortholog. Gen-gen ortholog dapat dipahami sebagai
sekuens homolog pada organisme yang berbeda (Pearson, 2013) sehingga sekuens
tersebut dapat dijadikan sebagai marka bagi organisme-organisme yang homolog
pada area gen tersebut. Gen-gen juga memiliki area yang variable sehingga dapat
dijadikan sebagai pembeda antar spesies. Berdasarkan studi pendahuluan yang
dilakukan Muhammadi (2016, tidak dipublikasikan), terdapat 5 proto-onkogen

ortholog yang memenuhi syarat untuk dijadikan sebagai marka genetik yaitu, JUN,



JUNB, SET, PIM?2, dan PIM3. Pada studi pendahuluan tersebut, disyaratkan gen yang
berpotensi untuk dijadikan sebagai marka genetik memiliki panjang antara 500-
10.000 bp. Setelah dilakukan alignment antara gen-gen tersebut satu per satu pada
sapi dan babi, diperoleh gen SET yang paling memungkinkan untuk dijadikan sebagai
marka genetik. Hal ini disimpulkan berdasarkan besar area comserved dan non-
conserved. Gen SET dipilih sebagai gen yang akan dikaji sebagai upaya screening
marka genetik yang paling efisien dan akurat untuk deteksi kehalalan.

Desain primer dilakukan pada area conserved. Sekuens pada area non-
conserved gen SET dengan ukuran yang berbeda pada sapi (B. taurus) dan babi (S.
scrofa) digunakan sebagai sekuens pembeda. Oleh karena itu, gen SET dapat
dijadikan sebagai marka genetik untuk deteksi kehalalan untuk menghasilkan ukuran
amplikon yang berbeda pada sapi dan babi setelah diuji dengan PCR. Metode deteksi
berdasarkan ukuran ini tidak memerlukan proses sequencing sehingga dapat
menghemat biaya.

B. Rumusan Masalah

Berdasarkan latar belakang yang telah disampaikan sebelumnya, rumusan
masalah yang diajukan pada penelitian ini ialah bagaimana potensi gen SET sebagai
marka genetik yang membedakan antara sapi dan babi berdasarkan perbedaan ukuran

amplikon?



C. Tujuan

Tujuan dari penelitian ini ialah untuk mengetahui potensi gen SET sebagai
marka genetik yang membedakan antara sapi dan babi berdasarkan perbedaan ukuran
amplikon.
D. Manfaat

Manfaat dari penelitian ini ialah hasil penelitian berupa desain primer gen SET
dapat dimanfaatkan sebagai sarana untuk mendeteksi keberadaan babi pada produk

olahan daging.



BAB V
PENUTUP

A. Kesimpulan

Gen SET parsial sapi (Bos taurus) dan babi (Sus scrofa) berpotensi digunakan
sebagai marka untuk membedakan kedua spesies tersebut sehingga gen ini dapat
digunakan dalam deteksi kehalalan. Pasangan primer 2 maupun 3 dapat digunakan
untuk mendeteksi keberadaan dan membedakan antara kedua spesies berdasarkan
perbedaan ukuran amplikon yang dihasilkan setelah uji PCR. Pasangan primer 2
dengan urutan sekuens nukleotida 5°’- GTA CAA AAT GAA ATA GAC AGG TAA
AG -3’ (forward) dan 5°- ACT TAC AAA ATC TAT TCT GTA ACC TG -3’
(reverse) dapat menghasilkan amplikon sepanjang 1231 pada sapi (B. taurus) dan
1275 bp pada babi (S. scrofa). Sementara pasangan primer 3 dengan urutan sekuens
nukleotida 5°- CAA AGA ATT TCA TCT GAA TGA G -3’ (forward) dan 5’- CAA
ATC TTT TTA CCT CTC CTT C -3’ (reverse) dapat menghasilkan amplikon
sepanjang 1068 bp pada sapi (B. taurus) dan 1222 bp pada babi (S. scrofa).
B. Saran

Penelitian ini baru sebatas pembuktian bahwa sekuens gen SET dapat dijadikan
sebagai marka genetik untuk mendeteksi keberadaan dan membedakan antara B.
taurus dan S. scrofa dari jaringan hewan yang belum diolah. Oleh karena itu, perlu
dilakukan penelitian lanjutan dengan optimasi dari berbagai segi melalui pengujian

terhadap produk pangan yang telah melalui proses pengolahan sehingga primer
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tersebut dapat diterapkan untuk menguji kehalalan produk-produk olahan pangan

tersebut.
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Lampiran 1. Hasil Alignment Gen SET Sapi (Bos taurus) dan Babi (Sus scrofa)
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gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi]258513356:
gi|347618793:

gi]258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

911258513356

gi|347618793:

gi|258513356:

gil|347618793:

gi|258513356:
gi|347618793:

gi|258513356:
gil|347618793:

gi|258513356:
gil|347618793:

gi|258513356:

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210

303081846-303088281

99223003-99227210

303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210
303081846-303088281

99223003-99227210

LAMPIRAN

Primer forward 2

CAGAAARAGAACAGCAAGAAGCAATTGAACATATTGATGAAGTACAAAATGAAATAGACA
CAGAAARAGAACAGCAAGAAGCAATTGAACATATTGATGAAGTACAAAATGAAATAGACA

ok ok Kk Kk K ok K kK Kk K ok K kK kK ok Kk K kK ok Kk Kk kK ok Kk Kk kK Kk K Kk Kk Kk Kk kK ok

GGTAAAGTTTTTCTCAGTTTACTTTGA---AGTTTTCTGACCTGATTATGTTTTGGTAAT
GGTAAAGTTTTCCTCAATTTACTTTGGAAAAGTTTTCTGACCTTAGTAGGGTTTGGTA-~

KAKKKKKKKKK KKAK KKK KAK | Kk Kk KKK KKK KKK K KKk Kk KK KKKKK

CATTGAAACTATGGCCAAGTAAATCTGTATCTTTTGGCTAAGTGGAGATGACTATAACTG
-ATTGAAACTATGGCCAAATATATCTGTATGCACTGGCTAAGTGAAGGTAATTATAACTT

ok k Kk K kK Kk Kk Kk ok k| Kok s koK ok k Kk kK kkkk Kk Kk KKk KKk KK KkK kKKK

GGA-—--—----. AATATTAGGATTCAGTGTTATTTTTTTCTGTGATATATTT-GTAGGTCAC
AGTTGGAAATACTATGAGGATTCAGTGTTATTTTTCTCAGAAAT**GCTTGTAAGGTCAC
LK KKK

K KKK KKKKKKKKKKKKKKKKAAA KA Ky KK K%

CAAAAAGTTGGTAATGAAAGTACATTGACCTTGTATAAAGATTGGGATTGCTTTCATAGG
CAAAAAGTTTCTGA-—-——————— TTGACCTCT-GGAAAAATTTGTTTTGCTTTGGTAGG

KEKKKKKKAA KK Hok Kk Kk K KAK KKK K L KAKAKAK  KKAK

GTGAGGA----- ATTGTTGCAGTGTGTGGACTTCTGATAGTGTAGTATTTTAGCATTAGT
TTACAAACTGGCTAAGTTGCAGTGTGGCAACATATAACAGTTTAGCATTATGCTATTAGT
*k ok kKK

SRk kKK ok Kk ok Kk KKK KK KKK KKK KKK LK

GTTGCTCTGACTTGCCTAATAACT--GTTACTTGATTGGCAGCTTTTTC----—-—---—-—
GTTGCTCTGACTTGCCATACAACTTCGTTACTTGGTTGGCAGCTTTTTTGTTTTTTCTTC

Kok kkkk Kk KKk K kKKK sk Kkkk KKKk Kk Kk kKK k Kok KKk kKKK

—-—-TTCTTGAGAGAAACAGTTGAGGTTAGCCTAGTAATGGAGTTAGATAAAGTATTAAAT
ATTTGCCTGAGAGAA----— AAAAGATTGCCTGGTAATAAGAGTAAA-TAAATATACAGT

kK Kk kKK KKK LKL Kk kAkAKk KkkAkK KK K gk KKk KK

GTTACCAAAATGCTGTTTTGGCACTTTAAGAACTGTCAGTTACTGAGTGCCTGTTGGCAA
GTTACCAAAATGCAGTTGGGACACTTTAAGCA-TGTAGATTTTTGAGTGCCTACTGGTAA

KAKKKKKKKKKAK KKK K KAKKKKAAA K KKK | KK KAKKKAAAA | KKK AK

AGCTTATTAGATTGCCATCTCAATTTTGAGTTGAGTCTCTGACTGCAAAAATTTAGGTGA
AGCATATCAAATTGCCATCTCAGTTT-----—- TGACTCTGGCTACAAAAATCTAGGTGA

KAk KKK K KKKKKKKKK KKK KKK Sk akK KKK KK KAKKAKK KKKKKKK

TTTGGTTATTACATATAGGTACTTTGCATTGTTCTAAGGCTAACAAGAGTCAATAATTTT
TGTGGTTATTATAAATTTGCATTTCATTGTGTTGTAAAGCTAATAAGAATAAA-TACACT

KoKk KAKKKKK KokKk: K K KK Kk Kk KkK KKKKK KEKKK KKK K . K

AATCTCAGCCGTTTTTGTATTTGTTAAGTACCATCGTTGGTCAGTGTGTCTTTTCATTTG
GTTATCAGCAGTTTTTGTATTTGTTATGTACCATCATT-GTCAACATGTGTTTTCATTTG

B i N

CTTCAGACTTAATGAACAAGCCAGTGAGGAGATTTTGAAAGTAGAACAGAAATATAACAA
CTTCAGACTTAATGAACAAGCCAGTGAGGAGATTTTGAAAGTAGAACAGARATATAACAA

Kok K kK K Kk Kk Kk K Kk Kk Kk K Rk Kk Kk K Kk Kk Kk K Rk Kk Kk K Kk Kk Kk K Rk Kk Kk K Rk Kk

ACTCCGCCAACCATTTTTTCAGAAGAGGTCAGAATTGATCGCCAAAATCCCAAATTTTTG
ACTCCGCCAACCATTTTTTCAGAAGAGGTCGGAATTGATCGCCAAAATCCCAAACTTTTG

B g

Primer forward 1

GGTAACAACATTTGTTAACCATCCACAAGGTATGTGATGGCAGGGCATTATTGAAGGATA
GGTAACAACATTTGTTAACCACCCACAAGGTAAGTTATGGCAGAGCATTATTAAAGGGTG

KKK K KKK KKK KKK KKK KAA KKK KKKKKK L KK KAKKKKIA | KKK KA KK KA * K

TGGGATGTCCACTTGTTGTAAAGGGGAGGGATCTTGGTTGAGGACTTGATCCCACATGTT
TGGGATGTTCACTTGA---AGGGTGGAGGGACATTGGTTGAGAATTTGGTCCAACATAT-

KKK KKKk KKKk KKy KoLK Kkkkkkk  Kkkkkkkkk K KKKk KKK KKKk K

GGTTACCTGCAGAGGTTGAA: ACAGGGAGAGGCTTG
GGTTATAAGCAGAGGTTGAACTAATCGGTGTGAGGGTTGARATACTCAGTGTGAGGCTTG

KKK KK kKKK KKK KK KKK SEEK KKK KKK

CAATTAATGCCTTGTGTTTAGAAGAGCTCATATGCTAATGTACGGTTGTGTTTAATTACT
GAATTAATGCAGTGTATTTAGAAGAGATTGTATTCTAACTTTGGATTCTGTTTAATAACT

KRR KKK KA | KKK KKKKKAKKAK K KKK KKKK K kKK KKKKKKAA KKK

TG----AAGATGATGGTAGCTCTGACTCTGAGCCATTTGGTTATTCAGTTAATAGTGGAT
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TGGTAGAAGGTGGTGAGTGCTCTGACACTGAGCCATTTGGTT-TTCAGTTAATAATAGAT

* ok I
TTATGAAACCAAATTT-———————————— GGGCAGTCTT-AAAAGGGATCGCTGAGTTG—
TTATGAAACCAAAGATGCTCACTAAATTTGGGAAATTTTAAAAAGAGATTGCTTGAATTC

Fok kKKK KK KKKk Fokk Kk Kk kkkkk kkk kkKk ok
——TACGTTTGTATAATCACTTGGTC---TCCTTGCGGGTCTAGTGTCTGCACTGCTTGGG
TTAATGTTTACTAATTATGTTGGCCTGTTGTTTACTGGTCTAGTGTCTGCACTGCTTGGG

P S F ok ko ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok kR kR Rk

GAGGAGGATGAAGAGGCGCTGCATTATTTGACAAGAGTTGAAGTGACAGAATTTGAAGAC

GAGGAGGATGAAGAGGCGCTGCATTATTTGACAAGAGTTGAAGTGACAGAATTTGAAGAT
Sk ok kK Kk kK K kK K K K kK K K kK K K ok kK K ok ok K K kK kK K kK K K K kK K K kK K K Kk K K K

Primer reverse 2

ATTAAATCAGGTTACAGAATAGATTTTGTAAGTATCTGTAACTCATT--—-- TGTCACTA
ATTARATCAGGTTACAGAATAGATTTTGTAAGTATCAGTAACTCACTTGTTTTGTCACTG

R R R R R R T R T N T T T Hok kK K kK

TGGAAATTAACTTGAGCTTTGCTTAGAAGGGCTATTTGTACTGACTTCTGATTCTCTTAT
TGCGAAT----- GAAGCTTTGGTTAGAAGAGCTGTTTATGTTGA--TTGGCATCTCTAAT

kxk kkx kkkkkkk kkkkkkk Khk  Kkkk Kk kkx Kk Kk akkkkk.kk

Primer forward 3

TGTTTATTGTAGTATTTTGATGAAARACCCTTACTTCG T TTCTCTCC G
TGTTTGTTACAGTATTTTGATGAAAACCCTTACTTCGAAAATAAAGTTCTCTCCAAAGAA

Kok kkk Kk | kkkkokkkkkokkkokkk ok k Kk ok kk Kk k Kk kkk kK ok kk Kok K kk KKKk kKKK

TTTCATCTGAATGAGAGTGGTGATCCATCTTCAAAGTCCACTGAAATCAAATGGARATCT
TTTCATCTGAATGAGAGTGGTGATCCGTCTTCAAAGTCCACTGAAATCAAATGGAAATCC

KKK KK kR kK ko ok ko ok ok ok ok ok ok ok ok ok kK K kR R kR K K KK KRRk

GGAAAGGTATTTGAGG---ACTTGGGCATTAATATTTTGTATGGTTTGATTTAGTTGAAC
GGAAAGGTACTTGAAGAATTCTTGGACACAGATATTATGTGTAGTTTGATTTGGTTGAAC

kKKK KKK KKK K T T

CATTTTACTAATACTTGGTATTTTGGTGATGTGTTARATGCAGATCCTTARAAARAGAT -~
CGTTTAACCAATACTTGGTGGTTTGGTGATGTGTTAAATGTAGATCCTTARAAATGTARAA

K KKK KK KKKKKAAAAA | KAKKKKKAKKKAKAAAAAA KKK KA A, | K

——————— TTGTGTTA-AGGCCAAATACAATAGCTTATGGTCTTATAAGATAATGGA--——
AGCTCCATTGTGTTAAAACCCAAATACAGTAGCTCAGAGGTCTAAATTATACTGTGTTTA

KAk KK KKK K KKRKKKAKK KKK AK KKk ke ks Kkx Kk

—--GCAAGTTTTTGTAGACATGGACTTAAATCA--——- TTTTGAATTTTAC-----—-—--—
AGATAACTGGTTGTTGAAGTAGAACTAATTTTACTTTTTTTGATCTTTGCTCTTTTTAGG

Kk K kkkkakk K KK KKKk B

ATCGGTGGCTTTGTTTCTGAAGACCTATTTC-----—
GCCACACTCACGGCACATGGAGGTTCCCAGGCTAGGGTTCTAATCAGCTCTTGCCACTGG

Skk akkkk s Kk kkkk k. Kk kk KKk K

TGTCTGCATTTAAGTA-————-————-——
CCTACGCCAGAGCCACAACAACGCCAGATCTCAAGCTGCATCTGCTACCTACACCACCGC

KK A KK K

GTAAACATA----—--
TCACAGCATTGCCGCATCGTTAATCCACTGAGTGAGGCCAGGGATTGAACCCGAAACCTT

* KEK

—~AATATTTTAAATTATACTGTCTCAAGATACTGGTTGTTGAAGT——-—-—-——-. AGAACTAAT
GTGGTTCTTAGTTGGATTTGTTTC----TGCTGCGCCATGACGGGAACTCCGGAACTAAT

K KEE Lk *kk Kk KR SEEE K LR KKK

TTTATATGTATTAAAAAACCAAATCTAGACAGTAACTTTCAAGAARAGGTGGCATACAAA
——--TTTACTTCAAAAARGCCAGGTCTAGGTGGTAGT---—--~ AAAGCTTGTCATACGAG

ek ek kkkkk kkk | kkkkx *k ok *ok ok kk kkkx Kk x

TTTGACAGCATTCTTTGCAGACTTAAAATCCTAAGGTTTCTTCTCTTTATTAACTGTACT
TTTGACAATGTTCTTTGTAGACCTAAAATTTTAGGACTTCTCTTTTTGACCGGTTGTACT

KRR KKK KKKKKAK KKAKK KKAKKKK KKK KKkKK K Kk K kK kKK

TTTTATAATTTCAGATAAGAATAATAGTGTGGATCATAT---AATGTCCA-GATTTTGCT
TTTTATAGCTTAATATGAAAATAACAGTGTAGGTAATATACTAATGTCCATTTTTTTGCT

KokKKKKK Kk K Kk K KkKKk KKKKK K K KHKKK KKK KK KKK KKKKKHKK

CTGCTTTTGGGTTAAAACTTTATTTAA----GTTGTAGAGATGAGGTATAGAGAGCCTAT
CTGCTTTTGGGTTAGAACCTTATTGTTAAATTATAGGGACTTGAGGTATAGAGAGCCTAT

KK KKK KKK KKK AAK  KHh* KKFAA 11 PR

Primer reverse 1

GTATCATAAGTTCTTCTGTCTTCATTTAGGATTTGACGAAACGATCAAGTCAAACACAGA
ATCA——A AAGTTGTCCGTCTTCATTTAGGATTTGACAAAACGTTCAAGTCAAACGCAGA

KoK Kk KRRk kKKK kKKK kKKK KKKk KKK KK KK KK KKK K KKK KKK
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ATAAAGCCAGCAGGAAGAGACAGCATGAGGAACCAGAAAGCTTCTTCACCTGGTTTACTG
ATAAAGCCAGCAGGAAGAGACAGCATGAGGAACCAGAGAGCTTCTTCACCTGGTTTACTG

ek ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok k| ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok ok kR kR kR

ATCATTCTGATGCAGGTGCAGATGAGTTAGGAGAGGTCATCAAAGATGATATTTGGCCAA

ATCATTCTGATGCAGGTGCAGATGAGTTAGGAGAGGTCATCAAAGATGATATTTGGCCAA
ok Kk Kk K ok K kK K ok K ok K kK K ok K ok K kK ok ok K ok Kk K ok ok K ok K ok K ok ok K ok K ok K ok ok K ok Kk K ok kK kK

ATCCATTACAGTACTACTTGGTGAGTTGAGAATGTTCTTT-TATTCAAGGTTTTACTTGT
ATCCATTACAGTACTACTTGGTGAGTTGAGAACGTTCTTTTTTTGCAAGGTTACACTTGT

KKKk KKK KKK KKK KKK KKK KKK KKK KAk h KX KX KKK X2k Kk hkhxk s *xhxhx

TCCATTTGTTTGAAAGTGAGTTTGAAAGGTAACCTTCGATCTTGGTTTTTCCCTAGGTTC
TGCATTTGTTTGAAAAGGAGATCTCAAGGTAACTCTTGGTT---GATTTTTCTTAGGTTC

Fk Rk KKk Kk kkkk | kkk ok KkkkkKKK K kK Ko KKKK K KKKKKAK

CTGACATGGATGATGAGGAAGGGGAAGGAGAAGAGGATGACGACGACGACGAAGAGGAAG
CTGACATGGATGATGAGGAAGGGGAAGGAGAAGAAGATGATGATGATGATGAAGAGGAAG

KKK Kk K K kKKK Kk KKK KKKk kKKK Kk Kk Kk Kk KKK KK KKK

AAGGATTGGAAGACATTGATGAAGAAGGGGATGAGGATGAAGGTGAAGAAGATGAAGATG
AAGGATTGGAAGATATTGATGAAGAAGGGGATGAGGATGAAGGTGAAGAAGATGAAGATG

ok ok K kK ok Kk Kk ok K ok K ok K ok ok ok K ok K ok ok K ok K ok K ok ok ok K ok K ok ok K kK kK K K K kK kK Kk

Primer reverse 3

ATGATGAGGGGGAGGAAGGAGAGGTAAAAAGATTTGGTTAAATCCAAACAGATAAT---C
ATGATGAGGGGGAGGAAGGAGAGGTAAAAAGATTTGGTTAAATCCAGARAAGACAGTCTTC

kKKK KK KKKk kR kR kR Rk kK Kk kKKK KK KK KKK KKKk K KKK KK *
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Lampiran 2. In Silico PCR Gen SET
a. Hasil in silico PCR pasangan primer 1 pada genom sapi (B. taurus)

(null)

>chrl11:99223806-99225105 1300bp

Forward primer: CTGTCTCTTCCTGCTGGCTTTATTCT

Reverse primer: TTTTGGGTAACAACATTTGTTAACCA
CTGTCTCTTCCTGCTGGCTTTATTCTgtgtttgacttgatcgtttcgtca
aatcctaaatgaagacagaagaacttatgatacataggctctctatacct
catctctacaacttaaataaagttttaacccaaaagcagagcaaaatctg
gacattatatgatccacactattattcttatctgaaattataaaaagtac
agttaataaagagaagaaaccttaggattttaagtctgcaaagaatgctg
tcaaatttgtatgccaccttttcttgaaagttactgtctagatttggttt
tttaatacatataaaattagttctacttcaacaaccagtatcttgagaca
gtataatttaaaatatttatgtttactacttaaatgcagacagaaatagg
tcttcagaaacaaagccaccgatgtaaaattcaaaatgatttaagtccat
gtctacaaaaacttgctccattatcttataagaccataagctattgtatt
tggccttaacacaaatcttttttaaggatctgcatttaacacatcaccaa
aataccaagtattagtaaaatggttcaactaaatcaaaccatacaaaata
ttaatgcccaagtcctcaaatacctttccagatttccatttgatttcagt
ggactttgaagatggatcaccactctcattcagatgaaattctttggaga
gaattttattttcgaagtaagggttttcatcaaaatactacaataaacaa
taagagaatcagaagtcagtacaaatagcccttctaagcaaagctcaagt
taatttccatagtgacaaatgagttacagatacttacaaaatctattctg
taacctgatttaatgtcttcaaattctgtcacttcaactcttgtcaaata
atgcagcgcctcttcatcctecteccccaagcagtgcagacactagacccg
caaggagaccaagtgattatacaaacgtacaactcagcgatcccttttaa
gactgcccaaatttggtttcataaatccactattaactgaataaccaaat
ggctcagagtcagagctaccatcatcttcaagtaattaaacacaaccgta
cattagcatatgagctcttctaaacacaaggcattaattgcaagecctctce
cctgtttcaacctctgcaggtaaccaacatgtgggatcaagtcctcaacc
aagatccctcccecctttacaacaagtggacatcccatatccttcaataatg
ccctgccatcacataccttgtggaTGGTTAACAAATGTTGTTACCCAAAA
>chr29:28137291-28137596 306bp
CTGTCTCTTCCTGCTGGCTTTATTCTgtgtttgacttgatcgtttcgtca
aatcctttccagatttccatttgatttcagtggactttgaagatggatca
ccactctcattcagatgaaattctttggagagaattttattttcgaagta
agggttttcatcaaaataaaaatctattctgtaacctgatttaatgtctt
caaattctgtcacttcaactcttgtcaaataatgcagcgcctcttcatcce
tcctccecccaagcagtgcagacacttgtggaTGGTTAACAAATGTTGTTAC
CCAAAA

b. Hasil in silico PCR pasangan primer 1 pada genom babi (S. scrofa)

(null)

>chrl1:303082649-303084146 1498bp

Forward primer: CTGTCTCTTCCTGCTGGCTTTATTCT

Reverse primer: TTTTGGGTAACAACATTTGTTAACCA
CTGTCTCTTCCTGCTGGCTTTATTCTgcgtttgacttgaacgttttgtca
aatcctaaatgaagacggacaacttttgatataggctctctatacctcaa
gtccctataatttaacaataaggttctaacccaaaagcagagcaaaaaaa



http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?hgsid=576640519_LR83UtwGeNFAR573v6NlrWLUJ3lM&db=bosTau8&position=chr11:99223806-99225105&hgPcrResult=pack
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?hgsid=576640519_LR83UtwGeNFAR573v6NlrWLUJ3lM&db=bosTau8&position=chr29:28137291-28137596&hgPcrResult=pack
http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgTracks?hgsid=576640519_LR83UtwGeNFAR573v6NlrWLUJ3lM&db=susScr3&position=chr1:303082649-303084146&hgPcrResult=pack

tggacattagtatattacctacactgttattttcatattaagctataaaa
agtacaaccggtcaaaaagagaagtcctaaaattttaggtctacaaagaa
cattgtcaaactcgtatgacaagctttactaccacctagacctggctttt
tgaagtaaaattagttccggagttccecgtcatggcgcagcagaaacaaat
ccaactaagaaccacaaggtttcgggttcaatccctggecctcactcagtyg
gattaacgatgcggcaatgctgtgagcggtggtgtaggtagcagatgcag
cttgagatctggcgttgttgtggctctggcgtaggccagtggcaagagcect
gattagaaccctagcctgggaacctccatgtgeccgtgagtgtggecctaa
aaagagcaaagatcaaaaaaagtaaaattagttctacttcaacaaccagt
tatcttaaacacagtataatttagacctctgagctactgtatttgggttt
taacacaatggagctttttacattttaaggatctacatttaacacatcac
caaaccaccaagtattggttaaacggttcaaccaaatcaaactacacata
atatctgtgtccaagaattcttcaagtacctttccggatttccatttgat
ttcagtggactttgaagacggatcaccactctcattcagatgaaattctt
tggagagaactttattttcgaagtaagggttttcatcaaaatactgtaac
aaacaattagagatgccaatcaacataaacagctcttctaaccaaagctt
cattcgcacagtgacaaaacaagtgagttactgatacttacaaaatctat
tctgtaacctgatttaatatcttcaaattctgtcacttcaactcttgtca
aataatgcagcgcctcttcatcctectececccaagcagtgcagacactaga
ccagtaaacaacaggccaacataattagtaaacattaagaattcaagcaa
tctctttttaaaatttcccaaatttagtgagcatctttggtttcataaat
ctattattaactgaaaaccaaatggctcagtgtcagagcactcaccacct
tctaccaagttattaaacagaatccaaagttagaatacaatctcttctaa
atacactgcattaattccaagcctcacactgagtatttcaaccctcacac
cgattagttcaacctctgcttataaccatatgttggaccaaattctcaac
caatgtccctccacccttcaagtgaacatcccacaccctttaataatget
ctgccataacttaccttgtgggTGGTTAACAAATGTTGTTACCCAAAA

c. Hasil in silico PCR pasangan primer 2 pada genom sapi (B. taurus)

>chr11:99223044+99224274 (Bos Taurus) 1231bp
Forward primer: GTACAAAATGAAATAGACAGGTAAAG

Reverse primer: ACTTACAAAATCTATTCTGTAACCTG
GTACAAAATGAAATAGACAGGTAAAGtttttctcagtttactttgaagtt
ttctgacctgattatgttttggtaatcattgaaactatggccaagtaaat
ctgtatcttttggctaagtggagatgactataactgggaaatattaggat
tcagtgttatttttttctgtgatatatttgtaggtcaccaaaaagttggt
aatgaaagtacattgaccttgtataaagattgggattgctttcatagggt
gaggaattgttgcagtgtgtggacttctgatagtgtagtattttagcatt
agtgttgctctgacttgcctaataactgttacttgattggcagettttte
ttcttgagagaaacagttgaggttagcctagtaatggagttagataaagt
attaaatgttaccaaaatgctgttttggcactttaagaactgtcagttac
tgagtgcctgttggcaaagcttattagattgccatctcaattttgagttyg
agtctctgactgcaaaaatttaggtgatttggttattacatataggtact
ttgcattgttctaaggctaacaagagtcaataattttaatctcagccgtt
tttgtatttgttaagtaccatcgttggtcagtgtgtcttttcatttgcett
cagacttaatgaacaagccagtgaggagattttgaaagtagaacagaaat
ataacaaactccgccaaccattttttcagaagaggtcagaattgatcgcec
aaaatcccaaatttttgggtaacaacatttgttaaccatccacaaggtat
gtgatggcagggcattattgaaggatatgggatgtccacttgttgtaaag
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gggagggatcttggttgaggacttgatcccacatgttggttacctgcaga
ggttgaaacagggagaggcttgcaattaatgccttgtgtttagaagagct
catatgctaatgtacggttgtgtttaattacttgaagatgatggtagctc
tgactctgagccatttggttattcagttaatagtggatttatgaaaccaa
atttgggcagtcttaaaagggatcgctgagttgtacgtttgtataatcac
ttggtctccttgcgggtctagtgtctgcactgecttggggaggaggatga
gaggcgctgcattatttgacaagagttgaagtgacagaatttgaagact
taaatCAGGTTACAGAATAGATTTTGTAAGT

d. Hasil in silico PCR pasangan primer 2 pada genom babi (S. scrofa)

]
(nulh >chr1:303082649-303084146 1275bp

Forward primer: GTACAAAATGAAATAGACAGGTAAAG

Reverse primer: ACTTACAAAATCTATTCTGTAACCTG
GTACAAAATGAAATAGACAGGTAAAGttttcctcaatttactttggaaaagttttctgaccttagtag
ggtttggtaattgaaactatggccaaatatatctgtatgcactggctaagtgaaggtaattataactt
agttggaaatactatgaggattcagtgttatttttctcagaaatgcttgtaaggtcaccaaaaagttt
ctgattgacctctggaaaaatttgttttgctttggtaggttacaaactggctaagttgcagtgtggca
acatataacagtttagcattatgctattagtgttgctctgacttgccatacaacttcgttacttggtt
ggcagcttttttgttttttcttcatttgcctgagagaaaaaagattgcctggtaataagagtaaataa
atatacagtgttaccaaaatgcagttgggacactttaagcatgtagatttttgagtgcctactggtaa
agcatatcaaattgccatctcagttttgactctggctacaaaaatctaggtgatgtggttattataaa
tttgcatttcattgtgttgtaaagctaataagaataaatacactgttatcagcagtttttgtatttgt
tatgtaccatcattgtcaacatgtgttttcatttgcttcagacttaatgaacaagccagtgaggagat
tttgaaagtagaacagaaatataacaaactccgccaaccattttttcagaagaggtcggaattgatcg
ccaaaatcccaaacttttgggtaacaacatttgttaaccacccacaaggtaagttatggcagagcatt
attaaagggtgtgggatgttcacttgaagggtggagggacattggttgagaatttggtccaacatatg
gttataagcagaggttgaactaatcggtgtgagggttgaaatactcagtgtgaggcttggaattaatg
cagtgtatttagaagagattgtattctaactttggattctgtttaataacttggtagaaggtggtgag
tgctctgacactgagccatttggttttcagttaataatagatttatgaaaccaaagatgctcactaaa
tttgggaaattttaaaaagagattgcttgaattcttaatgtttactaattatgttggcctgttgttta
ctggtctagtgtctgcactgcttggggaggaggatgaagaggcgctgcattatttgacaagagttgaa
gtgacagaatttgaagatattaaatCAGGTTACAGAATAGATTTTGTAAGT

e. Hasil in silico PCR pasangan primer 2 pada genom anjing

=
M F E p rl m e r_2 o 0 Re po rt Home | Query | Descriptions | Details | Parameters | Citation
Query ID Sequence (§' —> 3') Length GC% Tm
Seqil GTACAAAATGAAATAGACAGGTAAAG 26 308 555
Seq2 ACTTACAAAATCTATTCTGTAACCTG 26 30.8 56.1
View Hairpins & Dimers

Descriptions of 1 potential amplicons

What's this? How to explain the result?

Size PPC Fp Tm Rp Tm Fp AG Rp AG Fp 3' AG Rp 3' AG
(bp) (%) (°c) (°c)
| 1 chr9 Seq2 x Seq1 1314 100.0 56.1 55.5 -226 -22.4 -3.3 -11

ID Accession FpxRp
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f. Hasil in silico PCR pasangan primer 3 pada genom sapi (B. taurus)

(null)

>chr11:99224410+99225477 1068bp

Forward primer: CAAAGAATTTCATCTGAATGAG

Reverse primer: CAAATCTTTTTACCTCTCCTTC
CAAAGAATTTCATCTGAATGAGagtggtgatccatcttcaaagtccactg
aaatcaaatggaaatctggaaaggtatttgaggacttgggcattaatatt
ttgtatggtttgatttagttgaaccattttactaatacttggtattttgg
tgatgtgttaaatgcagatccttaaaaaagatttgtgttaaggccaaata
caatagcttatggtcttataagataatggagcaagtttttgtagacatgg
acttaaatcattttgaattttacatcggtggctttgtttctgaagaccta
tttctgtctgcatttaagtagtaaacataaatattttaaattatactgtc
tcaagatactggttgttgaagtagaactaattttatatgtattaaaaaac
caaatctagacagtaactttcaagaaaaggtggcatacaaatttgacagc
attctttgcagacttaaaatcctaaggtttcttctctttattaactgtac
tttttataatttcagataagaataatagtgtggatcatataatgtccaga
ttttgctctgcttttgggttaaaactttatttaagttgtagagatgaggt
atagagagcctatgtatcataagttcttctgtcttcatttaggatttgac
gaaacgatcaagtcaaacacagaataaagccagcaggaagagacagcatg
aggaaccagaaagcttcttcacctggtttactgatcattctgatgcaggt
gcagatgagttaggagaggtcatcaaagatgatatttggccaaatccatt
acagtactacttggtgagttgagaatgttcttttattcaaggttttactt
gttccatttgtttgaaagtgagtttgaaaggtaaccttcgatcttggttt
ttccectaggttcectgacatggatgatgaggaaggggaaggagaagaggat
gacgacgacgacgaagaggaagaaggattggaagacattgatgaagaagg
ggatgaggatgaaggtgaagaagatgaagatgatgatgagggggagGAAG
GAGAGGTAAAAAGATTTG

g. Hasil in silico PCR pasangan primer 3 pada genom babi (S. scrofa)

>chr1:303083295+303084516 1222bp

Forward primer: CAAAGAATTTCATCTGAATGAG

Reverse primer: CAAATCTTTTTACCTCTCCTTC
CAAAGAATTTCATCTGAATGAGagtggtgatccgtcttcaaagtccactg
aaatcaaatggaaatccggaaaggtacttgaagaattcttggacacagat
attatgtgtagtttgatttggttgaaccgtttaaccaatacttggtggtt
tggtgatgtgttaaatgtagatccttaaaatgtaaaaagctccattgtgt
taaaacccaaatacagtagctcagaggtctaaattatactgtgtttaaga
taactggttgttgaagtagaactaattttactttttttgatctttgctct
ttttagggccacactcacggcacatggaggttcccaggctagggttctaa
tcagctcttgccactggcecctacgccagagccacaacaacgccagatcectcea
agctgcatctgctacctacaccaccgctcacagcattgccgcatcgttaa
tccactgagtgaggccagggattgaacccgaaaccttgtggttcttagtt
ggatttgtttctgctgcgccatgacgggaactccggaactaattttactt
caaaaagccaggtctaggtggtagtaaagcttgtcatacgagtttgacaa
tgttctttgtagacctaaaattttaggacttctctttttgaccggttgta
ctttttatagcttaatatgaaaataacagtgtaggtaatatactaatgtc
catttttttgctctgcttttgggttagaaccttattgttaaattataggg
acttgaggtatagagagcctatatcaaaagttgtccgtcttcatttagga
tttgacaaaacgttcaagtcaaacgcagaataaagccagcaggaagagac
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agcatgaggaaccagagagcttcttcacctggtttactgatcattctgat
gcaggtgcagatgagttaggagaggtcatcaaagatgatatttggccaaa
tccattacagtactacttggtgagttgagaacgttctttttttgcaaggt
tacacttgttgcatttgtttgaaaaggagatctcaaggtaactcttggtt
gatttttcttaggttcctgacatggatgatgaggaaggggaaggagaaga
agatgatgatgatgatgaagaggaagaaggattggaagatattgatgaag
aaggggatgaggatgaaggtgaagaagatgaagatgatgatgagggggag
GAAGGAGAGGTAAAAAGATTTG

h. Hasil in silico PCR pasangan primer 3 pada genom anjing

M F Ep ri m e r_2 . 0 Repo rt Home | Query | Descriptions | Details | Parameters | Citation
Query

Query ID Sequence (5" —> 3') Length GC% Tm
Seql CAAAGAATTTCATCTGAATGAG 22 318 521
Seq2 CAAATC ‘ACCTCTCCTTC 22 364 634

View Hairpins & Dimers

Descriptions of 1 potential amplicons

What's this? How to explain the result?

Size PPC Fp Tm Rp Tm Fp AG Rp AG Fp 3 AG Rp 3' AG
D Accession FpxRp
(bp) (%) c) e
] 1 chr@ Seq2 x Seqil 1283 56.5 437 521 -137 -19.0 -27 22

i. Hasil in silico PCR pasangan primer 3 pada genom manusia (Homo sapiens)
M F Ep ri me r_2 . 0 Repo rt Home | Query | Descriptions | Details | Parameters | Citation
Query

Query ID Sequence (5 —> 3') Length GC% Tm
Seq1 CAAAGAATTTCATCTGAATGAG 22 318 521
Seq2 CAAATC ACCTCTCCTTC 22 36.4 53.4

View Hairpins & Dimers

Descriptions of 1 potential amplicons

What's this? How to explain the result?

Size PPC Fp Tm Rp Tm Fp AG Rp AG Fp 3' AG Rp 3 AG
(bp) (%) (°C) (°C)
] 1 NC_000009.11 Seq1 x Seq2 147 499 52.1 418 -19.0 -12.9 22 27

D Accession FpxRp
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Lampiran 3. Nilai Kualitas dan Konsentrasi Isolasi DNA
a. Nilai kualitas dan konsentrasi isolasi DNA ke-1
No Nama Sampel Nilai OD 260 Konsentrasi DNA  A260/A280

(nm) (ng/ul) (nm)
1 Sapi 0,006 30 15
2 Sapi -0,033 -165 1,137
3 Sapi -0,017 -85 08
4 Babi 0,001 5 -0,14
5 Babi -0,030 -150 1
6 Babi -0,025 -125 1,08

b. Nilai kualitas dan konsentrasi isolasi DNA ke-2
No Nama Sampel  Nilai OD 260 Konsentrasi DNA A260/A280

(nm) (ng/ul) (nm)
1 Babi 0,064 256 1,64
2 Sapi 0,121 484 1,728
3 Sapi 0,178 712 1,977

c. Nilai kualitas dan konsentrasi isolasi DNA ke-3

No  Nama Sampel Nilai OD 260 Konsentrasi DNA A260/A280
(hm) (ng/pl) (nm)

1 Babi 0,079 196,6 1,799

2 Sapi 0,375 936,6 1,978
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Lampiran 4. Profil Kualitas Isolasi DNA

Keterangan. Hasil elektroforesis isolasi DNA ke-2 sapi dan babi pada agarose 0,8 %.
M: Marker 1Kbp (Microzone Ltd.), 1: Babi, 2: Sapi, dan 3: Sapi.
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Lampitran 5. Lembar Spesifikasi Primer
a. Primer forward 1

INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES
SPECIFICATION SHEET WWW.IDTDNA.COM

30-Jan-2017 Order No. 8472593
Ref. No. 98986266
Forward 1

Sequence - 25 nmole DNA Oligo, 26 bases
5'- TTT TGG GTA ACA ACA TTT GTT AAC CA -3'

Properties Amount Of Oligo Shipped To
Tm (50mM NaCl)*: 54.1 °C 53= 208 =017 AGUNG SURONO
GC Content: 30.8% ODogp  nmoles mg CV AGRI BIOTECH
Molecular Weight: 7,959.2 5
olecular Weigl For 100 PM: add 208 pL JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO KRIC
nmoles/OD260: 3.9 YOGYAKARTA, INDONESIA 55242
ug/OD260: 31.3 INDONESIA
Ext. Coefficient: 253,900 L/(mole‘cm) 08562927655027

Secondary Structure Calculations Customer No. 4419726 PO No.3346-JC-1701

Lowest folding free energy (kcal/mole): -5.04 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 54.5 °C
—_—

Oligo Base Types Quantity Disclai

DNA Bases 26 See on reverse page notes (1) (1) & (Ill) for usuge,vf}é),g
Modifications and Services Quantity license, and product warranties

Standard Desalting 1

Mfg. ID214344942
Labels - Peel Here

——— —— —_————— =3

== 214244042 30-Jan-2017
b rse 1
#-777 T00.GTA ACA ACA TTTGTTAAC CA 3

W= 7,950 2g/mol Trow 54.1°C
5300 = 20.8amoi= 0.17mg

INSTRUECTIONS

sLyophilized contents may appear as elther a translucent film or a white powder.
This variance does not affect the quality of the oligo.

*Please centrifuge tubes prior to opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg?* and dNTP concentrations. Use the
OligoAnalyzer® Program at www.idtdna.com /scitools to calculate accurate Tm for M
your reaction conditions. Y



b. Primer reverse 1
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> XIDT
INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

SPECIFICATION SHEET

30-Jan-2017

Reverse 1
Sequence -

Order No.

Ref. No.

25 nmole DNA ©

5'- CTG TCT CTT CCT GCT GGC TTT ATT CT -3°

Properties A Of Oligo Shipped To
Tm (50mM NaCl)*: 58.5 °C 69=""322 =0.25 AGUNG SURONO
GC Content: 46.2% \/ ODo4p  nmoles mg CV AGRI BIOTECH

Molecular Weight: W
E nmoles/OD260: 4.6
ug/OD260: 36.4
¢ Ext. Coefficient: 215,400 L/(mole-cm)

For 100 UM: add 322 pL

<, dary St Calculat

Lowest folding free energy (kcal/mole): -1.07 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 43.3 °C
W ase

JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO
YOGYAKARTA, INDONESIA 55242
INDONESIA

08562927655027
Customer No. 4419726 PO No. 3

Oligo Base Types Quantity Disclaimer v

DNA Bases 26 aver . """-W'—?
Modifications and Services Quantity license, and product

Standard Desalting 1

Mfg. ID21434494]1
Labels - Peel Here

1
#.CTGTCT CTY CCTOCT GO TTT ATFET &

MW= 7,836 1g/mol Trm= 58.5°C
8.900 = 32.2nmol= 0.26mg

I NSAF R4U € T4 O NWS

*Lyophilized contents may appear as either a translucent film or a white powder.
This variance does not affect the quality of the oligo.

*Please centrifuge tubes prior to opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg?* and dNTP concentrations. Use the
OligoAnalyzer® Program at www.idtdna.com/scitools to calculate accurate Tm for
your reaction conditions.




c. Primer forward 2

TEGRATED DNA TECHNOLOGIES
PECIFICATION SHEET

Order No.

30-Jan-2017
Ref. No.

25 nmole D

Sequence - Forward 2

5'. GTA CAA AAT GAA ATA GAC AGG TAA AG -3

Properties Amount Of Oligo Shipped To
Tm (50mM NaCl)*: 50.5 °C 49= 169 =0.14 AGUNG SURONO
GC Content: 30.8% ODggp  nmoles mg CV AGRI BIOTECH
I Weight: .4 RIC
Molecular Weight: 8,093 For 100 uM: add 169 L JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO K
nmoles/OD260: 3.5 YOGYAKARTA, INDONESIA 55242
. ug/OD260: 28.2 INDONESIA
Ext. Coefficient: 287,200 L/(mole-cm) 08562927655027

Customer No. 4419726 PO No.

FS dary Structure Calcul
Lowest folding free energy (kcal/mole): 0.17 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 21.4 °C

Oligo Base Types Quontity i

DNA Bases 26 See on reverse page notes (1) (Il) & (Ill) for usage,
license, and product warranties

Modifications and Services Quantity

Standard Desalting 1

Mfg. ID214344943
Labels - Peel Here
~ /-————— \\
==98986867 ><<IDT |
.SURONO
== 214344943 30-Jan-201T
== Forward 2
= € OTACAA AAT OAA ATA GAC AGG TAA AG 3

o = |- 093.40mot o s05°C ‘
I == 4.900 = 16.9nmoi= 0.44mg

\ \

I N'S!T R U"C T [TO INES

sLyophilized contents may appear as either translucent film or a white powder.
This variance does not affect the quality of the oligo.

+Please centrifuge tubes prior to opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg?* and dNTP concentrations. Use the
OligoAnalyzer® Program at WVM_‘E‘E&E‘.‘ accurate Tm for
your reaction conditions.
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d. Primer reverse 2

INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES
SPECIFICATION S

30-Jan-2017

Sequence - Reverse 2

52

WWW.IDTDNA.COM

8472593

Order No.
Ref. No.

98986868

25 nmole DNA Oligo, 26 bases_

5'- ACT TAC AAA ATC TAT TCT GTA ACC TG -3'

Properties Amount Of Oligo Shipped To
Tm (50mM NoCl)*: 51.2 °C 4.0= 16 =013 AGUNG SURONO
GC Content: 30.8% ODggp  nmoles mg CV AGRI BIOTECH

Moleculor Weight: 7,888.2
nmoles/OD260: 4.0
ug/OD260: 31.3
Ext. Coefficient: 252,200 L/(molecm)

I3 dary St Caleulati

Lowest folding free energy (kcal/mole): -0.29 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 27.5 °C

For 100 UM: add 160 pL

JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO KRIC
YOGYAKARTA, INDONESIA 55242
INDONESIA

08562927655027

Customer No. 4419726 PO No. 3346-JC-1701

Oligo Base Types Quantity
DNA Bases 26
Modifications and Services Quantity
Standard Desalting 1
Mfg. ID21 4344944
Labels - Peel Here
! 98986868 >OIDT

A SURONO

214344044 30-Jan-2097

Reverse 2

§ A7 TAC AALATE TATTCT GTA ASE 10 3

e 7888 Jpimol Trm $12°C
= e R

-

e —— 27

INSTRUCTIONS

*Lyophilized contents may appear cs elther @ transiucent film or o white powder.
This variance does not affect the quality of the cligo.

*Please centrifuge tubes prior 1o opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg?* and dNTP concentrations. Use the
OligoAnalyzer® Program ot www.idtdna.com/scitools to calculate accurate Tm for
your reaction conditions.

See on reverse page notes (1) (Il) & (Ill) for usage, label
license, and product warranties

&



e. Primer forward 3
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INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES
PECIFICATION SHEET

30-Jan-2017

Sequence - Forward 3

53

WWW.IDTDNA.C

Order No. 8472 5 93
Ref.No. 98986869

25 nmole DNA Oligo, 22 bases

5'- CAA AGA ATT TCA TCT GAA TGA G -3'

Properties Amount Of Olige Shipped To
Tm (50mM NaCl)*: 47.7 °C 4.3= 19 =0.13 AGUNG SURONO
GC Content: 31.8% ODg¢p  nmoles mg CV AGRI BIOTECH

Molecular Weight: 6,766.5
nmoles/OD260: 4.4
ug/OD260: 30.1
Ext. Coefficient: 225,100 L/(mole'cm)

< dary St Caleulati

Lowest folding free energy (kcal/mole): -0.76 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 34.5 °C

P —— J) —

Oligo Base Types Quantity
DNA Bases 22
Modifications and Services Quantity
Standard Desalting 1

Mfg. ID214344652
Labels - Peel Here

98986869 ><XIDT
A.SURONO

== 214344652 30Jan2007 |
== Forward 3

AR AGA ATTTCA TCT GAATGAG

W= 6,768.6gimol Trm= 47.7°C.
300 = 19nmol= 0.13mg

INSTRUCTIONS

*Lyophilized contents may appear as either a translucent film or a white powder.
This variance does not affect the quality of the oligo.

*Please centrifuge tubes prior to opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg?* and dNTP concentrations. Use the
g igoAnalyzer® Program at www.idtdna.com /scitools to calculate accurate Tm for
r reaction conditions.

For 100 M: add 190 pL

JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO KRIC
YOGYAKARTA, INDONESIA 55242

INDONESIA

08562927655027

Customer No. 4419726 PO No.3346-JC-1701

Disclaimer 5

See on reverse page notes (l) (Il) & (lll) for usage, label
license, and product warranties

"



f. Primer reverse 3

INTEGRATED DNA TECHNOLOGIES

SPECIFICATION SHEET WWW.IDTDNA.COM

30-Jan-2017

Sequence - Reverse 3

8472593
Ref.No. 98986870

25 nmole DNA Oligo, 22 bases

Order No.

5'- CAA ATC TTT TTA CCT CTC CTT C -3’

Properties Amount Of Oligo Shipped To
Tm (50mM NoCl)*: 49.2 °C 44= 232 =015 AGUNG SURONO
GC Content: 36.4% OD240 nmoles mg CV AGRI BIOTECH

Molecular Weight: 6,546.3
nmoles/OD260: 5.3
ug/OD260: 34.6
Ext. Coefficient: 189,200 L/(mole-cm)

3 dary Struct Caleulati

Lowest folding free energy (kcal/mole): 0.60 at 25 °C
Strongest Folding Tm: 14.3 °C

Oligo Base Types Quantity
DNA Bases 22
Modifications and Services Quantity

Standard Desalting 1

Mfg. ID214344653
Labels - Peel Here

S-CALATCTITTTACCTCTCETIC Y

== ww=ssstigmal Tr=402°C
= La00=232"mai= 0.16m)

I N SaT/R U T )0 NS

*Lyophilized contents may appear as either @ tronslucent film or a white powder.
This variance does not affect the quality of the oligo.

*Please centrifuge tubes prior to opening. Some of the product may have been
dislodged during shipping.

*The Tm shown takes no account of Mg2+ and dNTP concentrations. Use the
OligoAnalyzer® Program at www.idtdna.com/scitools to calculate accurate Tm for
your reaction conditions.

For 100 uM: add 232 pL

JL. JAMBON NO. 605 JATIMULYO KRIC
YOGYAKARTA, INDONESIA 55242

INDONESIA

08562927655027

Customer No. 4419726 PO No. 3346-JC-1701

Disclaimer

See on reverse page notes (1) (Il) & (Ill) for usage, label
license, and product warranties
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CURRICULUM VITAE

Nama : Fatimah Mustafawi Muhammadi

Tempat, Tanggal Lahir : Ternate, 18 Desember 1995

Alamat Asal : Dsn. Krajan | RT

Alamat Jogja . JI. Timoho Gk 1/444 RT 26/08 Sapen, Kel.

Demangan, Kec. Gondokusuman, Yogyakarta

No. HP : 082220349982
Email : fatimahabigail @gmail.com
Orang Tua
a. Bapak : Moh. Faishol Hasanuddin
Perkerjaan : PNS
b. lbu . Tariyani
Pekerjaan : PNS
Pendidikan Formal : TK Aisyiyah Makassar (2000)

SD Negeri 64 Ambon (2007)
SMP Al-Ma’hadul Islami Bangil Pasuruan (2011)
SMA Al-Ma’hadul Islami Bangil Pasuruan (2013)
Pendidikan Informal : LBA Mahesa Institute Pare (2012)
Diklatsar BSMI Yogyakarta (2014)
Forum Ilmiah/Seminar : National Seminar on ‘Persian Literature and Its’

Contribution to the World Knowledge Window’


mailto:fatimahabigail@gmail.com

Prestasi/Penghargaan

cooperation with Iranian Corner of Library of Sunan
Kalijaga State Islamic University and Embassy of
Islamic Republic of Iran, Peserta (2014)

Seminar Bioteknologi HM-PS Biologi, Moderator
(2016)

Seminar and Workshop on “DNA Barcode and Its
Applications”, Kelompok Keilmuan Genetika dan
Bioteknologi Molekuler SITH/ITB, Peserta (2017)

: Juara I1l Olimpiade Sains dan Teknologi Mahasiswa

Tingkat Daerah Istimewa Yogyakarta (2014)
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