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Abstract— Saat ini, perkembangan algoritma semakin
memudahkan manusia untuk menyelesaikan beberapa
persoalan yang ada, salah satunya algoritma String
Matching . Algoritma String Matching bertujuan untuk
mendapatkan kemunculan suatu pattern pada sebuah text .
Algoritma ini banyak digunakan di berbagai bidang, salah
satunya di bidang kedokteran . Di bidang kedokteran,
algoritma ini dapat digunakan untuk pencocokan DNA .
Dengan algoritma ini, dapat dicari asam amino tertentu
dalam satu rantai DNA . Dari berbagai macam algoritma
pencocokan string, dalam makalah ini akan dibandingkan
algoritma KMP dan algoritma Boyer-Moore untuk
pencarian asam amino dalam gugus rantai DNA .

Index  Terms—String Matching, Knuth-Morris-
Pratt,Boyer-Moore,DNA .
|I. PENDAHULUAN

Di era globalisasi saat ini, perkembangan teknologi
tidak hanya berdampak pada bidang teknologi itu sendiri,
namun berdampak ke bidang lain seperti keamanan,
transportasi, bahkan kesehatan Banyak penemuan
penemuan baru di bidang teknologi yang berdampak pada
kehidupan manusia, seperti penemuan alat baru, teknik
tertentu, atau algoritma baru. Dengan perkembangan
teknologi saat ini, berbagai permasalahan manusia di
berbagai bidang dapat diselesaikan dengan mudah .

Salah  satu  perkembangan  teknologi,  yaitu
perkembangan algoritma, sudah banyak berdampak pada
kehidupan manusia . Misalnya, adanya algoritma Greedy
memudahkan manusia untuk menemukan solusi yang baik
untuk suatu persoalan dengan waktu yang relative singkat
. Contoh lain Algoritma Divide and Conquer yang
mempercepat proses pengurutan suatu array bilangan atau
pemecahan masalah Closest Pair . Selain itu adanya
Algoritma Branch and Bound yang mempercepat
penyelesaian masalah TSP Lalu Algoritma String
Matching yang memudahkan kita untuk menemukan suatu
pattern tertentu dalam suatu String .

Salah satu algoritma yang banyak digunakan saat ini
adalah algoritma String Matching . Algoritma ini adalah
algortima pencocokan pattern tertentu dalam suati string .

Pada kehidupan seharo — hari, algoritma ini banyak
diimplementasikan di berbagai bidang . Contoh yang kita
sering temukan adalah ketika kita menggunakn fitur
“Finf” pada Microsoft Word, atau pencarian file dalam
computer, bahkan pencarian kata pada Google juga
menggunakan String Matchimg .

Dalam dunia medis, Algoritma String Matching dapat
diaplikasikan pada pencarian suatu asam amino dalam
rantai DNA . Apabila dengan Brute Force, pencarian
suatu gugus asam amino dalam rantai DNA akan
memakan waktu yang lama, namun dengan menerapkan
algoritma String matching, proses pencarian ini akan
berlangsung dengan cepat .

Suatu rantai DNA mengandung berbagai jenis asam
amino . Susunan DNA akan di translasi oleh RNA
polymerase sehingga sebagian rantai double helix DNA
akan membuka . Lalu susunan kode genteik pada DNA
akan disallin menjadi basa N lalu membentuk rantai Mrna
. Rantai mRNA inilah yang mengandung berbagai jenis
asam amino . Asam amino sendiri terdiri atas 20 asama
amino, 1 asam amino mulai dan 1 asam amino berhenti .
Setiap asam amino terdiri dari 3 kode genetik yang
merepresentasikan jenis asam amino yang dikandungnya .

Il. DASAR TEORI

A. DNA

DNA atau deoxyribonucleic acid , adalah sejenis
biomolekul yang menyimpan dan menyandi instruksi
— instruksi genetika setiap organisme dan banyak
jenis virus DNA merupakan asam nukleat
bersamaan dengan protein dam karbohidrat . Asam
nuklet adalah makromolekul esensial bagi seluruh
makhluk hidup . Kebanyakan molekul DNA terdiri
dari dua ulir biopolymer yang berpilin satu sama
lainnya Dua ulir DNA ini dikenal sebagai
polinukleotida karena keduanya terdiri dari satuan
satuan molekul yang disebut nukleotida . Nukleotida
terdiri dari atas salah satu jenis basa nitrogen, yaitu :

- Guanin (G)
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- Adenin (A)

- Timin (T)

- Sitosin (S)

Tiap tiap nukleotida akan tersambung dalam satu
rantai ikatan kovalen antara gula satu nukleotida dengan
fosfat nukleotida lainnya . Hasilnya adalah rantai
punggung gula fosfat yang berselang seling . Pasangan
basa (Adenin dengan Timin ; Sitosin dengan Guanin),
ikatan hydrogen mengikat basa basa dari kedua ulir
polinukleotida membentuk DNA ulir ganda . Rantai DNA
sendiri memiliki lebar 22-24 A . Sementara, panjang satu
unit nukleotdia adalah 3,3 A . Meskipun unit monomer ini
sangat kecil, satu DNA dapat memiliki jutaan nukleotida
yang terangkai menjadi rantai . Misalnya, pada manusia,
kromosom terbesarnya memiliki 220 juta nukleotida .

STRUKTUR SEKUNDER DNA: DOUBLE HELIKS
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Gambar : Struktur Sekunder DNA Double Helix
Sumber : http://adilarosyida.blogspot.com/

B. RNA

RNA atau ribonucleic acid adalah satu dari tiga
makromolekul utama (bersama dengan DNA dan
protein) yang berperan penting dalam segala bentuk
kehidupan . Asam ribonukleat berperan sebagai
pembawa kode genetic dan memegang peran utama
dalam ekspresi genetic. Dalam genetika molecular,
RNA menjadi perantara antara informasi yang dibawa
DNA dan ekspresi fenotipik yang diwujudkan dalm
bentuk protein.

Struktur dasar RNA sendiri mirip dengan DNA.
RNA merupakan polimer yang tersusun dari sejumlah
nukleotida . Setiap nukleotida pada RNA memiliki
satu gugus fosfat, satu gugus pentose dan satu gugus
basa nitrogen . Polimer tersusun dari ikatan berselang
seling antara gugus fosfat dari satu nukleotida dengan
guugus pentisa dari nukleotida yang lain . Basa
nitrogen pada RNA sama dengan DNA, hanya pada
RNA basa timin diganti menjadi urasil.

RNA terdiri dari 3 jenis, yaitu :

a. RNA-kurir (messenger-RNA), yang

disintesis dengan RNA polymerase |
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b. RNA-ribosom (ribosomal-RNA), yang
disintesis dengan RNA polimerasi Il

c. RNA-transfer (transfer-RNA), yang

disistesis dengan RNA polymerase I11.

Peran penting RNA terletak pada fungsinya
sebagai perantara antara DNA dan protein dalam proses
ekspresi genetic karena ini berlaku untuk semua
organisme hidup . Dalam peran ini, RNA diproduksi
sebagai salinan kode urutan basa nitrogen DNA dalam
proses transkripsi . Kode urutan basa ini tersusun dalam
bentuk triplet, tiga urutan basa N, yang dikenal dengan
nama kodon. Setiap kodon berelasi dengan satu asam
amino dan monomer yang menyusun protein .
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Gambar : Perbandingan Struktur RNA dengan DNA
Sumber : http://idpengertian.com

C. Proses Sintesis dari DNA ke RNA

DNA yang terletak di dalam nukleus merupakan
suatu cetakan kode genetik yang menghasilkan
informasi genetik. Kode genetik disusun oleh urutan
basa nitrogen (A, T, G, dan C). Dalam sintesis
protein, kode-kode genetik dalam DNA disalin
menjadi mMRNA. Proses ini disebut transkripsi.

Proses ini diawali dengan melekatnya RNA
polimerase pada molekul DNA sehingga
sebagian rantai double helix DNA membuka.
Akibatnya, salah satu rantai DNA yang
membuka tersebut mencetak RNA. Rantai DNA
yang mengandung kode-kode genetik (kodon)
dan dapat mencetak mRNA disebut rantai sense.
Rantai DNA yang tidak mencetak mRNA disebut
rantai antisense. Misalnya urutan basa N pada rantai
DNA terdiri atas TAC, GCT, CGA, dan CTA maka
urutan basa N pada rantai mMRNA yaitu AUG, CGA,
GCU, dan GAU.

Setelah disalin, mMRNA keluar dari nukleus
menuju sitoplasma. mMRNA tidak dapat mengenali
suatu asam amino secara langsung. Oleh karena itu,
diperlukan tRNA untuk dapat membaca kode-kode
yang dibawa mRNA. Di dalam sitoplasma banyak
terdapat tRNA, asam amino dan enzim amino asil
sintetase. Asam amino  tersebut diaktifkan


http://idpengertian.com/

menggunakan ATP (Adenosin Trifosfat) dan enzim

amino asil sintetase sehingga dihasilkan Amino asil

Adenosin monofasfat (AA-AMP) dan fosfat organik.
Selanjutnya Aminoasil Adenosin monofosfat diikat oleh t-
RNA dan dibawa ke ribosom. Setiap tRNA memiliki tiga
basa N dan asam amino, tiga basa N tRNA akan
berpasangan dengan tiga basa N mRNA yang sesuai.
mRNA merupakan susunan kodon yang panjang. Setiap
tRNA akan menerjemahkan tiga basa.

Setelah tRNA pertama melepaskan diri, datang
tRNA selanjutnya, begitu terus-menerus sampai kodon
pada mRNA habis. Asam amino yang terbentuk selama
penerjemahan oleh tRNA akan membentuk suatu ikatan.
Bagian basa N pada tRNA yang menerjemahkan kode
yang dibawa mRNA disebut antikodon.

Sementara itu, tiga bagian basa N pada mRNA
tersebut di atas yang memiliki kode untuk
menspesifikasikan asam amino disebut kodon. Proses
penerjemahan kode yang dibawa mRNA oleh tRNA
disebut translasi. Asam amino-asam amino akan berjajar
membentuk urutan sesuai dengan kode yang dibawa
MRNA sehingga terbentuklah protein..

Tabel berikut berisi hubungan antara kodon tiga
huruf dengan asam amino yang ditambahkan pada
molekul protein yang disusun oleh sebuah RNA. Tabel ini
menggunakan basa nukleotida RNA, yaitu U, C, A, dan G,
dan bukan basa DNA T, C, A, dan G. Kodon mulai dan
berhenti mengendalikan mulai dan berakhirnya transkripsi
RNA.
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Gambar : Tabel asam amino
Sumber : https://fajarcahyani46.wordpress.com

D. Algoritma Brute Force untuk Pencarian

Asam Amino

Algoritma Brute Force adalah algoritma
penyelesaian masalah tanpa strategi. Inti dari
algoritma ini adalah yang penting menyelesaikan
persoalan tanpa memperhatikan maslaah memori dan
waktu. Langkah penyelesaian :

1. Pencocokan dimulai karakter pertama

2. Jika pencocokan tidak berhasi, maka geser

keyword 1 karakter ke kanan, lalu cocokkan
kembali karakter keyword dengan string satu
per satu.

Namun, pada pencarian asam amino hasil
yang diterima adalah hasil yang jika indeks
karakter awalnya adalah kelipatan 3, karena pada
gugus asam amino, setiap asam amino di
kodekan dengan 3 basa N, sehingga jika indeks
karakter awal bukan kelipatan 3, maka hasilnya
tidak diterima .

E. Algoritma KMP untuk Pencarian Asam

Amino

Algoritma KMP adalah salah satu algoritma
pencarian pattern dari kiri ke kanan, namun algoritma
ini melangkahi huruf lebih cerdas daripada algoritma
brute force . Algoritma ini ditemukan oleh Donald
Knuth, Vaughan Pratt dan James H. Morris pada
tahun 1974 . Pada algoritma ini, pengecekan pattern
menggunalan “boundary value” yang dimiliki oleh
pattern yang ingin dicari . Oleh karena itu, sebelum
melakukan proses matching, niali boundary untuk
pattern harus dicari terlebih dahulu Langkah
pencarian nilai boundary :

1. Inisiasi nilai boundary value untuk panjang

string 1 sama dengan 0

2. Lalu untuk substring dengan panjang 2
sampai n lakukan :

a. Cari jumlah karakter sama terbanyak
dari substring tersebut dari suffix dan
prefixnya . Nilai boundary tidak boleh
maksimal adalah panjang string — 1 .
Contoh :
abaab -> nilai boundary=2 yaitu “ab”
ab - nilai boundary 0
abaaba - nilai boundary=3, yaitu “aba”

Setelah nilai boundary untuk tiap kata ditemukan, lalu
lakukan proses String Matching. Proses melakukan string
matching adalah sebagai berikut :

1. Mulai langkah pencocokan dari karakter

pertama
2. Cari berapakah jumlah karakter dari
keyword yang cocok

3. Jika tidak seluruh karakter keyword cocok,
maka cari nilai boundary untuk x karakter
yang cocok . Misalkan nilai boundary untuk
x karakter adalah y.

4. Lalu geser keyword sejauh “x-y”

5. Setelah itu pencarian dilakukan mulai dari
karakter karakter keyword ke y+1.
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1i=01234067T89LBCDEF
IT=abababaeababachbd
P=abab ac binext[5]=3)
IT=abababaeababachbd

P = ababach
IT=abababaeababachd
P= ababac blnext[5]=3)
I=abababaeababachbd

P = ababach
IT=abababaeababachbd
P= ababacbinext[3]=2)
IT=abababaeababachbd

P = ababach
IT=abababaeababacbd
F= ababacbinext(1]=0)
IT=abababaeababachbd

P = ababact
IT=abababaeababachbd
P= ababacblext(0]=1)
T=abababacrababach dBTEH
P = ababach

Gambar : Proses algoritma KMP
Sumber : www.programering.com
algorit
Sama seperti ketika menggunakan Brute Force, hasil
yang diterima adalah hasil yang jika indeks karakter
awalnya adalah kelipatan 3, karena pada gugus asam
amino, setiap asam amino di kodekan dengan 3 basa N,
sehingga jika indeks karakter awal bukan kelipatan 3,
maka hasilnya tidak diterima .

F. Algoritma Boyer-Moore untuk Pencarian

Asam Amino

Ide utama dari algoritma ini adalah dengan
melakukan pencocokan dari paling kanan string yang
dicari. Dengan menggunakan algoritma ini, secara rata-
rata proses pencarian akan lebih cepat dibandingkan
dengan proses pencarian lainnya. Ide dibalik algoritma ini
adalah bahwa dengan memulai pencocokan karakter dari
kanan, dan bukan dari kiri, maka akan lebih banyak
informasi yang didapat (Mufthy, 2011).

Misalnya ada sebuah usaha pencocokan yang
terjadi pada teks [i..i + n-1], dan anggap ketidakcocokan
pertama terjadi di antara teks[i+j] dan pattern[j], dengan
0<j<n. Berarti, teks[i+j+1..i + n-1} = pattern[j] dan a =
teks[i+j] tidak sama dengan b = pattern[j]. Jika 1L adalah
akhiran dari pattern sebelum b dan v adalah sebuah
awalan dari pattern, maka penggeseran-penggeseran yang
mungkin adalah:

1. Penggeseran good-suffix yang terdiri dari
menyejajarkan  potongan teks[i+j+1... + n-1] =
pattern[j]  dengan kemunculannya paling kanan di
pattern yang didahului oleh karakter yang berbeda
dengan pattern[j]. Jika tidak ada potongan seperti itu,
maka algoritma akan menyejajarkan akhiran v dari

teks[i+j+1..i + n-1] dengan awalan dari pattern yang
sama.

2. Penggeseran bad-character yang terdiri dari
menyejajarkan teks[i=j] dengan kemunculan paling
kanan karakter tersebut di pattern. Bila karakter tersebut
tidak ada di pattern, maka pattern akan disejajarkan
dengan teks[i+n+1].

Secara sistematis, langkah-langkah yang dilakukan
algoritma Boyer-Moore pada saat mencocokkan string
adalah:

1. Algoritma Boyer-Moore mulai mencocokkan
pattern pada awal teks
2. Dari kanan ke Kkiri, algoritma ini akan

mencocokkan Kkarakter per karakter pattern dengan
karakter di teks yang bersesuaian, sampai salah satu
kondisi berikut terpenuhi :

- Karakter di pattern dan di teks yang dibandingkna
tidak cocok

- Semua karakter di pattern cocok . Kemudian
algoritma akan memberitahukan penemuan di
posisi ini

3. Algoritma kemudian menggesder pattern dengan
memaksimalkan nilai penggeseran good-suffix dan

penggeseran bad-character, lalu mengulangi langkah2
sampai pattern berada di ujung teks .

alblalclalalbiald|clalblafelaldialalblb
|
alblalc|ald
§ 43‘2 BRUWI S
a|b|alelald alblalelalb

4 ] 71

alblalclalh| albla|c|alb

Gambar : Proses algoritma Boyer-Moore
Sumber : http://image.frompo.com
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1. HASIL PENCARIAN GUGUS PROTEIN DALAM
RANTAI DNA DENGA 3 ALGORITMA PENCARIAN

Pada percobaan ini, langkah langkah pengujian adalah
sebagai berikut :

- Rantai DNA akan di-generate secara random mulai
dari panjangnya dan protein penyusunnya

- Lalu protein yang akan dicari juga di-generate
secara random mulai dari panjangnya dan gugus
proteinnya

- Setelah itu, rantai DNA dan gugus protein akan
diproses dengan Algoritma Brute Force, KMP, dan
Boyer-Moore

- Dalam setiap algoritma, rantai DNA akan terlebih
dahulu diubah menjadi rantai rNA, lalu gugus
protein juga akan diterjemahkan menjadi kode
genetik, karena kode genetic yang menjadi input
masih dalam berbentuk nama asam amino, bukan
dalam kode genetic

- Setelah proses translasi selesai, lalu akan
dijalankan String Matching tiap algoritma dengan
inputnya adalah rantai rNA dan gugus protein yang
sudah dalam bentuk kode genetic.

Berikut hasil beberapa percobaan :

MIsersilana Damanik\Documents'\MetBeansProjects\StringMatchingded dist

Mlzergilama Damanik\Documents'\MetBeansProjects\StringHatching dist)java -jar
BtringMatching. jar

i+ Rantai DNA : GATGARGUUTCCAGTCGGGTGCGTGCATATAGAAGUUGAAGUUGAAGUUTTTTCGCTGGACACA
GARACGCAGGATAGATGTCGCGGGAT CTGGT TGAGAAGUUGGTGARGUUTAGACGGARRT CARAGT TACCGATGTGCCG
TGAAGUUTCTTGAAGICCCGGAAGUUACACCCCCARACCAGCTCGTATGARGUUATGCCGAAGUUTTGTTATTCCCTTG
ANGUUGGTCGTACGARAATTGACACARTGARGUUCGTCCTCATARGARGUUACCTACCTCCCGTTAATGTCGATA
i+ Rantai mRNA : GAUGAAGUUUCCAGUCCGGUGCGUGCAUAUAGARGUUGARGUUGAAGUUUUUUCGCUGGACAC
ACGAARCGCAGGAUAGAUCUCCCCGGAUCUGGUUGAGARGUUGGUGAAGUUUACACCGARAUCARRGUUACCGAGUGCC
GUGAAGUULCUUGARGUCCCGGARGUUACACCCCCARACCAGCUCGUAUGAAGUUAUGCCGARGUUUUGUUALGCCUL
AAGUUGGUCGUACGARARUUGACACARUGAAGUUCGUCCUCAUARGARGUUACCUACCUCCCCUURAUGUCGALR

==== filgoritma BruteForce ===
Gugus Protein : Glumatat? Ualind
Gugus Protein (Kode Genetik) : GARGUU
Panjang mRNA : 299
Panjang Gugus Protein & 6
Total perhandingan : 442
Waktu : 651.717 milisecond
Total Pattern vang sama : 131 Azam Amino vang sama : b
Indeks : 3%, 31, 37, 43, 99=, 108=, 146, 165%, 193, 20dx, 223, 252, 269,
fisan anino ditemukan jika indeks awal pattern yang sama nerupakan kelipatan 3

==== flgoritma KHP ===
Gugus Protein : Glumatat? Ualin2
Gugus Protein (Kode Genetik) : GAAGUU
Panjang mRNA : 299
Panjang Gugus Protein : 6
Total perbandingan : 226
Waktu : 216.995 milizecond
Total Pattern yang sama @ 131 Asam Anino yany sama : 6
Indeks : 3%, 31, 37, 43, 99, 108=, 146, 165%, 193, 204, 223, 252%, 269,
fisan anino ditemukan jika indeks awal pattern yang sama nerupakan kelipatan 3

==== ilgoritma Boyer-Moore ===
Gugus Protein : Glumatat? Ualin2
Gugus Protein (Kode Genetik) : GAAGUL
Panjang mRNA : 299
Panjang Gugus Protein : 6
Total perbandingan : 212
Uaktu : 389.27% milisecond
Total Pattern yang sama : 131 fisam Anino yany sama : 6
Indeks : 3%, 31, 37, 43, 99, 108=, 146, 165+, 193, 20dx, 223, 252%, 209,
fisam amino ditemukan jika indeks awal pattern vang sama merupakan kelipatan 3

‘lUsershTana Damanik\Documents\NetBeansProjects\StringHatching\dist >java -jar

StwingMatching. jar

i Rantai DNA : GACCAAAGICCAGTTACAGATAGGIACARTAACCCCCCAGGAGGUTACTACTACTCCGGAGRUC

ATCARTGGARACGARCCTGCTACCARTGAGGTATGIGGAGCUGGGEAGT GGRGAGGUGTTGCACCCTCAGCAGGUCACTC
A

% Rantai mRNA : GACCARACUCCAGUUACAGAUAGCUACAAUARCCCCCCACGAGRULACUACUACUCCEGAGEL)

{I:UCHﬂUGGﬁRFICGﬁﬂCGUGCUﬁCCHRUGRGGURUGUGGRGGUGGGGRGUGGGGﬁGGIJGlIUGCRCGCUCHGGHGGUCHCU
14

==== flgoritma BruteForce ===
Gugus Protein : Glisind Glisind
Gugus Protein (Kode Genetik) : GGAGGU
Panjang mRNA 3 145
Panjang Gugus Protein @ 6
Total perhandingan : 221
Haktu = 436.921 milisecond
Total Pattern yany sama : 51 Asan Amino vang sama : 2
Indeks = 39, 57%, 108, 115, 133,
fisam amino ditemukan jika indeks awal pattern yang sana merupakan kelipatan 3

Rlgoritna KNP ===
Gugus Protein @ Glisinl Glisind
Gugus Protein (Kode Genetik) : GGAGGU
Panjang mRNA : 145
Panjang Gugus Protein : 6
Total perhandingan : 118
Haktu @ 111.43 nilisecond
Total Pattern yang sama : 51 Asan Anino yang sama : 2
Indeks : 39%, 57, 108, 115, 133,
fisam amino ditemukan jika indeks awal pattern yang sana merupakan kelipatan 3

==== {1goritma Boyer-Hoove ===
Gugus Protein : Glisinl Glisind
Gugus Protein (Kode Genetik) : GGAGGU
Panjang mRNA : 145
Panjang Gugus Protein : 6
Total perhandingan : 185
Haktu = 233.855 milisecond
Total Pattern yang sama : 51 Asan Anino yang sama : 2
Indeks @ 39%, 57=, 108, 115, 133,
fisam anino ditemukan jika indeks awal pattewn yang sama merupakan kelipatan 3

MMsershlana Damanik\Dncunents\NetBeansPrnjeéts\StvingMatching\dist)jaua -jap
StringHatching, jar
% Rantai DNA + TCTCGGAGTGGATCTATTTCACCTARRTTACGGCGIAGGACCCATGCATCCTCGRGARTCTT »

¢ Bantad B ¢ DCUCGGAGUGRALCUAUUCACCIAAAIUACECEIAGHACCCAUGEAUCCICGESARLCIL
1

==== flgoritna BeuteForce ===

Gugus Protedn : Gligind

Gogus Protein (Kode Genetikd : GGA

Panjang nfNA : 62

Panjang Guyus Protein : 3

Total perhandingan : 83

Waktu + 208,197 nilisecond

Total Pattern vang sama : 51 Asan Anino yang sama : 3
Indeks + 4, 9%, 37, 45, Gdx,

fisam amino ditemukan jika indeks awal pattern yang sama merupakan kelipatan 3

==== llgoritna KHP ===

Gogus Peotedn : Glisind

Gugus Peotein (Kode Genetik) : GGA

Panjang nRMA : 62

Panjang Gugus Protedn : 3

Total perhandingan : 37

Waktu : 79.987 nilisecond

Total Pattern yang sama : 51 Asan Anino yang sama : 3
Indeks + 4, 9%, 37, 45%, Gdx,

fisam anino ditemukan jika indeks awal patteen yang sama mepupakan kelipatan 3

==== [lgoritna Boyer-Hoore ===

Gugus Protedn : Gligind

Gugus Protein CKode Genetik) : GGA

Panjang nfNA : 62

Panjang Gugus Protein : 3

Total perbandingan : 47

Waktu + 361.413 nilisecond

Total Pattern yang sama : 51 fsan Anino yany sama : 3
Indeks © 4, 9%, 37, 45, Gdx,

fAsan anino ditemukan jika indeks awal patteen yang sama merupakan kelipatan 3
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:\lUsererTama Dananik\Documents\NetBeansProjects\StringMatchingsdist>java -jar
SteingMatching. jar
:# Rantai DNA : GITTCTCGCCUACUUCGCGCCUACUUTTCGCCUACUUGCTTACATCGCCUACUUCTCGCCUACU
CTACCGCCUACUUGGCCUACUUCTACCGATTACCCCGCCUACUUTAAGCGCCUACUUCGCCUACUUTCGCCUACUUATA
GCCUACUUCAGGCGCCUACUUGCT CCGCCGAGTAGT CCGGTGAGACCTCTCCCT CCARCGCCUACUUAGCCCTGTAGGT
GCCTAAGAGTGAGTTGATTCACTCACGCCUACUUTGATCCTCATATTCCCGCCUACUUTAGGAACGT CGCCUACUUAGA
AARGGACGCCUACUUATAGARCCGCCUACUUCT CGGGATATTCCAGCGCCUACUUTARCGCCUACUUATACATARCTCAC)
CCUACUUCGCCUACUUGCGCCUACUUAAGT GCGGTTTGCGTTAAGGCGCCUACUUCCCT CGCGCCUACUUTACCT CCGC)
UACUUAAGGTAGTGT xx
. Rantai mRNA : GUUUCUCGCCUACUUGGCGCCUACUUUUGCGCCUACUNGCUUACAUGGCCUACUUCUCGCCUAC)
UCUACCGCCUACUUCGCCUACULUCUACCGAUUACCCCGCCUACUUUAAGCGCCUACUUCGCCUACUUUCGCCUACIUAL
ACGCCUACUUCAGGCGCCUACUUGCUCCGCCGAGUAGUCCGGUGAGACCUCUCCCUCCARCGCCUACUUAGCCCUGUAGG)
UGCCUAAGAGUGAGUUGAUUCACUCACGCCUACUNUGAUCCUCAUAUUCCCGCCUACUUUAGGAACGUCGCCURCUUAC)
AAAAGGACGCCUACUUAUAGAACCGCCUACUUCUCGGGAUAUUGCAGCGCCUACUUUAACGCCUACUUAUACAUAACUCA
gﬁggﬂﬁggggﬁggﬂEHUGCGCCURCUURRGUGCGGUUUGCGUURRGGCGCCURCUUCCCUCGCGCCURCUUURCCUCCG
nA

==== fllgoritma BruteForce ===
Gugus Protein : Arginin2 Leusinb Leusinl
Gugus Protein (Hode Genetik) : CGCCUACUU
Panjang mRNA : 48
Panjang Gugus Protein = ¢
Total perbandingan : 844
Waktu : 1032.924 miliuecnnd
Total Patteln yang sama : 271 fsam Amino yang sama = 7
Indeks : 6=, 17, 28, 45=, 56 69=, 78, 188, 113, 122, 132=, 144=, 157, 2683, 25
. 274, 292 318, 326, 350, 362, 383, 392, 4B2x, 431, 446, 461,
'oam anino ditenukan jika indeks awal pattern yang sama merupakan kelipatan 3

Algoritma KMP ===

Gugus Protein : Arginin2 Leusinb Leusinl

Gugus Protein (Kode Genetik) : CGCCUACUU

Panjang mRNA : 48

Panjang Gugus Protein = ¢

Total perbandingan : 536

Waktu : 417.128 nmilisecond

Total Pattern yang sama : 27! fisam Amino yang sama :

Indeks : 6=, 17, 28, 45%, 56, 6%», 78=, 188, 113, 122 132* 144x, 157, 263, 25
A, 274, 292, 318, 326, 358, 362, 383, 392, 4@2=, 431, 446, 461,

fisam anino ditemukan jika indeks awal pattern yang sama merupakan kelipatan 3

Algoritma Boyer-Moore ===
Gugus Protein : Arginin2 Leuwsinb Leusinl
Gugus Protein (Kode Genetik) : CGCCUACUL
Panjang nRNA : 488
Panjang Gugus Protein : ¢
Total perhandingan s 44
Waktu : 606.265 milisecond
Total Pattern yang sama : 271 Asam Amino yang sama :
Indeks : 6=, 17, 28, 45%, 56, 69=, 78, 188, 113, 122, 132* 144x, 157, 263, 25
. 274, 292, 318, 326, 358, 362, 383, 392, 482, 431, 446, 461,
fsan anino ditenukan Jika indeks awal pattern yang sama nelupakan kelipatan 3

lsers\lama Damanik\Documents\MetBeansProjects\StringMatching\dist)java -jar
StringMatching. jar

% Rantai DNA : UGARAGGAUGCUCUGAARGGAUGCUTITUGARAGGAUGCULGAAAGEAUGCUGCCUGARAGGAL
CUAGATCTCCTTTCUGARAGGAUGCUGGGARATCATAATGAAGTAGTCARACTGAGAGATUGARAGCAUGCUACCACGT
AGAGTTTGTATGTTTAGT TACTCGCATGGGATTTGACCT TGATCTCUGARRGCAUGCUCTUGARRGCAUGCUTTUGAAR
GAUGCUARCCEGAATGTCGCGACGTUCARAGEAUGCUCAGCAGATA

7 Rantai mRNA : UGAARGGAUGCUCUGARAGGAUGCULUUUGAARGGAUGCUUGAAAGGAUGCUGCGUGARAGGA
GCUAGAUCUCCUUUCUGAARGGAUGCUGGGARAUCAUARUGARGUAGUCARACUGAGAGAUUGAAACGAUGCUACCACK
CAGRGUUUGUAUGUUUAGDUACUCCCAUGEGAUUUGACCUUGAUCUCUGARAGGAUGCUCUUGARACGAUGCUUUUGAR
AGGAUGCUACCCGRAUGUCGRGACGUUGARAGGAUGCUCAGCAGALR »x

==== flgoritma BruteForce ===
Gugus Protein : Stopd Lisini Aspartat? Alanind
Gugus Protein (Hode Genetik) : UGAARGGAUGCU
Panjang mRNA : 271
Panjang Gugus Protein : 12
Total perhandingan : 469
Waktu : 545.419 nilisecond
Total Pattern yang sama : 111 Asam Anino yany sama : 2
Indeks : 8%, 13, 28, 48, 55, 79, 125, 191, 25, 219=, 250,
fisan anino ditepukan jika indeks awal pattern vang sama merupakan kelipatan 3

==== f{lgoritna KHP ===
Gugus Protein : Stopd Lisini Aspartat? Alanind
Gugus Protein (Hode Genetik) : UGAARGGAUGCU
Panjang mRNA : 271
Panjang Gugus Protein : 12
Total perhandingan : 286
Waktu : 323.2%3 nilisecond
Total Pattern yang sama : 111 Asam Amino yang sama :
Indeks : 8%, 13, 28, 48, 55, 79, 125, 191, 289, 219, 250
fisan anino ditepukan jika indeks awal pattern vang sama merupakan kelipatan 3

==== flgoritma Boyer-Hoove ===
Gugus Protein : Stopd Lisini Aspartat? Alanind
Gugus Protein (Hode Genetik) : UGAARGGAUGCU
Panjang mRNA : 271
Panjang Gugus Protein : 12
Total perhandingan : 280
Waktu © 658.315 milisecond
Total Pattern yang sama : 111 Asam Anino yany sama : 2
Indeks : 8%, 13, 28, 48, 55, 79, 125, 191, 25, 219=, 250,
fisan anino ditepukan jika indeks awal pattern vang sama merupakan kelipatan 3

IV. ANALISIS HASIL PENCARIAN GUGUS PROTEIN
DALAM RANTAI DNA

Dari hasil pengujian diatas, dapat disimpulkan beberapa

data sebagai berikut :

- Percobaan 1
Panjang String : 299 | Panjang Pattern : 6
Brute Force : 651.717 ms | 442 perbandingan
KMP : 216.995 ms | 226 perbandingan
BM :389.271 | 212 perbandingan

- Percobaan 2
Panjang String : 145 | Panjang Pattern : 6
Brute Force : 436.921 ms | 221 perbandingan
KMP : 111.430 ms | 110 perbandingan
BM : 233.755 | 105 perbandingan

- Percobaan 3
Panjang String : 62 | Panjang Pattern : 3
Brute Force : 208.197 ms | 83 perbandingan
KMP : 79.907 ms | 37 perbandingan
BM : 361.413 | 49 perbandingan

- Percobaan 4
Panjang String : 480 | Panjang Pattern : 9
Brute Force : 1032.924 ms | 844 perbandingan
KMP : 417.128 ms | 536 perbandingan
BM : 606.265 | 441 perbandingan

- Percobaan 5
Panjang String : 271 | Panjang Pattern : 12
Brute Force : 545.419 ms | 469 perbandingan
KMP : 323.293 ms | 286 perbandingan
BM : 658.315 | 280 perbandingan
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Grafik : Waktu pencarian tiap percobaan
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V. CONCLUSION

Dari hasil percobaan pengujian “Pencarian Gugus
Protein dalam Rantai DNA” dapat disimpulkan :

Algoritma Brute Force tidak cocok digunakan
dalam kasus ini, karena dalam setiap percobaan,
algoritma ini memerlukan waktu yang lebih besar
dan jumlah perbandingan yang besar

Algoritma KMP dapat digunakan untuk kasus ini
jika mempertimbangkan kebutuhan waktu yang
singkat, karena dalam beberapa percobaan
algoritma KMP memerlukan waktu yang paling
sedikit

Algoritma Boyer-Moore dapat digunakan untuk
kasus ini jika mempertimbangkan jumlah
perbandingan karakter, karena algoritma ini
memerlukan jumlah perbandingan karakter yang
sedikit

Jika String yang akan dicari pattern-nya cenderung
pendek, maka berdasarkan hasil percobaan ini,
algoritma KMP lebih cocok digunakan, karena
algoritma ini memakan waktu yang paling sedikit
dan jumlah perbandingan yang paling sedikit

VI.

Penulis ingin mengucapkan puji syukur kepada
Allah SWT karena telah memberikan kemampuan
dan waktu untuk menyelesaikan makalah ini dengan
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mengucapkan terima kasih kepada Bapak Rinaldi
dan Ibu Ulfa yang telah mengajarkan dasar dasar
teori yang penulis butuhkan untuuk makalah ini .
Penulis juga inign mengucapkan terima kasih
kepada kedua dosen yang telah membimbing dan
menemani kami selama satu semester ini dan
mengajarkan kami semua pelajaran Strategi
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