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Abstrak 

Perkembangan penelitian biomolekuler yang meningkat pesat dalam beberapa dekade terakhir memberikan 

dampak peningkatan kebutuhan teknologi komputasi untuk menganalisis data genomik. Hasil penelitian berupa data 

digital yang berukuran sangat besar membutuhkan bantuan teknologi komputer untuk menyediakan berbagai solusi 

penyelesaian. Cabang ilmu bioinformatika, yang merupakan kombinasi cabang ilmu biologi, ilmu komputer, sistem 

informasi, matematika, kedokteran, farmakologi, fisika, kimia, dan statistik; memberikan solusi dengan beragam 

aplikasi untuk berbagai kebutuhan analisis genomik. Tinjauan pustaka ini bertujuan menunjukkan penggunaan 

workflows dalam aplikasi bioinformatika Geneious untuk menganalisis data genomik. Geneious adalah sebuah aplikasi 

bioinformatika user-friendly yang mengintegrasikan berbagai aplikasi analisis data genomik. Geneious menyediakan 

workflows standar siap pakai dan memberikan fitur pembuatan workflows sesuai dengan kebutuhan metode penelitian 

bioinformatika. Penggunaan workflows memberikan efisiensi bagi peneliti terutama dalam menganalisis data genomik 

dalam ukuran besar dan memerlukan integrasi beberapa aplikasi bioinformatika untuk proses analisis dan interpretasi. 
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Abstract  

The development of biomolecular research that has increased rapidly in the past few decades has had an 

impact on the increasing need for computational technology to analyze genomic data. The results of the research in a 

very large digital data require the help of computer technology to provide a variety of solutions. Bioinformatics, which is 

a combination of branches of biology, computer science, information systems, mathematics, medicine, pharmacology, 

physics, chemistry, and statistics; provide solutions with various applications for various genomic analysis needs. This 

literature review aims to demonstrate the use of workflows in Geneious bioinformatics applications to analyze genomic 

data. Geneious is a user-friendly bioinformatics application that integrates various applications of genomic data 

analysis. Geneious provides standard ready-to-use workflows and provides features for making workflows according to 

the needs of the bioinformatics research method. The use of workflows provides efficiency for researchers, especially 

in analyzing genomic data in large sizes and requires the integration of several bioinformatics applications for the 

process of analysis and interpretation. 
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PENDAHULUAN  

Selama hampir 4 dekade terakhir, penelitian 

biomolekuler meningkat dengan signifikan. Hal ini 

menyebabkan terjadinya ledakan dalam jumlah data 

genomik.1 Perkembangan yang sangat pesat tersebut 

meningkatkan kebutuhan pada teknologi komputasi 

untuk membantu analisis data genomik.2 Sehingga 

lahirlah cabang ilmu baru, bioinformatika, yang 

merupakan kombinasi cabang ilmu biologi, ilmu 

komputer, sistem informasi, matematika, kedokteran, 

farmakologi, fisika, kimia, dan statistik.3,4 

Bioinformatika secara umum berarti 

penggunaan metode komputasi untuk meneliti data 

biologis. Secara khusus berarti pengembangan 

metode komputasi untuk meneliti struktur, fungsi, dan 

evolusi gen, protein, dan keseluruhan genom suatu 

organisme.1 Bioinformatika menggabungkan berbagai 

teknologi informasi yang akan mempercepat kalkulasi 

dan klasifikasi data gen dalam jumlah sangat besar 

untuk dapat dianalisis dan diinterpretasi oleh para ahli 

biologi.5 

Tinjauan Pustaka 
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Beragamnya jenis data genomik membutuhkan 

beragam metode dan aplikasi berbeda untuk 

menganalisis data tersebut. Berbagai aplikasi telah 

dikembangkan sesuai dengan jenis data genomik, dan 

sebagian besar di antaranya bersifat open-source. 

Namun kekurangannya, beragam aplikasi open-source 

ini tidak terintegrasi dengan baik satu sama lain. 

Geneious adalah salah satu aplikasi 

bioinformatika dengan kelebihan user-friendly dan 

mengintegrasikan berbagai aplikasi-aplikasi yang 

umumnya tersedia open-source dalam suatu fungsi 

bernama workflows.2 Workflows adalah sebuah sistem 

untuk mengeksekusi beberapa langkah komputasi 

atau data manipulasi dengan tujuan efisiensi dan 

otomatisasi analisis data genomik.6,7  

Artikel ini akan memaparkan beragam 

penggunaan workflows dalam aplikasi Geneious yang 

dapat digunakan untuk analisis data genomik. 

METODE 

Penelitian ini merupakan studi literatur untuk 

mengetahui penggunaan workflows dalam aplikasi 

Geneious. 

PEMBAHASAN 

Dalam aplikasi Geneious versi R11, terdapat 24 

workflows standar siap pakai. Workflows yang tersedia 

adalah workflows yang umum digunakan dalam 

analisis genomik. Selain itu, pengguna juga dapat 

mendesain sendiri workflows jika tidak tersedia di 

dalam daftar workflows yang ada. 

Fungsi-fungsi dalam workflows 

Fungsi-fungsi utama dalam workflows adalah 

berupa pembuatan workflows baru, edit, copy, dan 

delete. Selain itu, workflows dapat di-export untuk 

digunakan pada pengguna Geneious atau pada 

komputer lainnya. Workflows dari sumber ketiga juga 

dapat digunakan dengan menggunakan fungsi import.8 

Tersedia lebih dari 120 pilihan langkah (steps) 

yang dapat dipilih jika menambahkan atau mengubah 

sebuah workflows. Masing-masing langkah dapat 

diubah konfigurasinya untuk menyesuaikan dengan 

kebutuhan data yang akan dianalisis.8 Tidak ada 

batasan jumlah langkah dalam workflows, namun 

perlu pertimbangan resources komputer. Setiap 

aplikasi yang akan digunakan dalam workflows 

membutuhkan resources yang tidak sedikit, sehingga 

integrasi beberapa aplikasi tersebut dalam satu 

eksekusi akan memberikan beban komputasi 

bervariasi pada komputer. 

Workflows menyederhanakan berbagai fungsi dalam 

aplikasi Geneious 

Geneious terdiri atas 9 fitur utama, yaitu: (1) 

Assembly & Mapping; (2) NGS Visualization & 

Analysis; (3) Alignment; (4) Analysis & Anotation; (5) 

Phylogenetic Trees; (6) Molecular Cloning; (7) Primer 

Design; (8) Database Searching; dan (9) Workflows.9 

Fitur terakhir Geneious dapat menyederhanakan 

berbagai fitur lainnya untuk bekerja secara terintegrasi 

sehingga dapat mengefisienkan proses eksekusi 

berbagai fungsi di dalamnya. 

Penggunaan Workflows 

Berikut adalah penggunaan beberapa 

workflows yang sering digunakan dalam penelitian 

bioinformatika: 

1. Align DNA then build tree8 

Workflow ini diawali dengan eksekusi fungsi 

alignment pada beberapa sequences DNA 

menggunakan algoritma MUSCLE, lalu hasil 

alignment dilakukan eksekusi fungsi tree builder 

menggunakan algoritma Geneious Tree Builder. 

Hasil akhir workflow ini digunakan untuk menilai 

kedekatan filogeni antara beberapa sequences 

DNA (misal, gen). 

2. Align DNA via Muscle, ClustalW, and Geneious8 

Workflow ini mengeksekusi tiga algoritma DNA 

alignment sekaligus dalam satu perintah. Hasil 

workflow ini untuk membandingkan hasil 

alignment satu algoritma dengan lainnya. 

3. Identify organism8 

Workflow ini digunakan untuk mengidentifikasi 

organisme dari DNA sequences. Identifikasi 

dilakukan menggunakan aplikasi BLAST yang 

tersedia dalam bentuk plugin dalam aplikasi 

Geneious. Workflow ini akan menunjukkan 

organisme yang memiliki kesesuaian sequences 

paling dekat dengan sequences yang 

diidentifikasi. Hanya hasil dengan kesesuaian 

tertinggi (Top Hit) yang akan ditampilkan dalam 

hasil workflow ini. 

4. Map reads then find variations/SNPs8 
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Workflow ini membutuhkan sebuah genom 

referensi sebagai peta. Beberapa buah 

reads/sequences dari suatu genom sampel akan 

dipetakan pada genom referensi yang berasal 

dari organisme yang sama. Hasil pemetaan ini 

akan dibandingkan kembali dengan genom 

referensi untuk melihat variasi genetik pada 

organisme tersebut. Genom referensi biasanya 

diperoleh dari database NCBI. 

5. Map reads to each reference sequence8 

Workflow ini membutuhkan beberapa buah 

genom referensi. Satu atau lebih 

reads/sequences akan dipetakan pada lebih dari 

satu genom referensi. Hasil pemetaan ini 

digunakan untuk membedakan hasil pemetaan 

pada masing-masing genom referensi. 

6. Sequence Search, Align, and Build Tree8 

Workflow ini menggabungkan dua workflows 

sebelumnya, Align DNA then build tree dan 

Identifiy organism. Diawali dengan mengeksekusi 

pencarian kemiripan sequences beberapa 

sampel dengan database menggunakan BLAST, 

lalu sampel-sampel yang memiliki kemiripan 

sequences akan digabungkan dan dilakukan 

alignment menggunakan algoritma MUSCLE. 

Setiap hasil alignment akan diproses untuk 

membentuk pohon filogeni menggunakan 

algoritma Geneious Tree Builder. Dari beberapa 

buah sequences sampel akan diperoleh hasil 

akhir berupa beberapa pohon filogeni sampel 

yang memiliki kemiripan sequences. 

SIMPULAN 

Penggunaan workflows dalam aplikasi 

bioinformatika berkaitan dengan metode penelitian 

terhadap data genomik. Workflows memberikan 

keuntungan efisiensi bagi peneliti untuk menganalisis 

data genomik, terutama dalam ukuran besar dan 

membutuhkan integrasi beberapa algoritma. 
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