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Abstrak

Multiple Sequence Alignment (MSA) merupakan proses penting dalam analisis sequence biologi dengan
melalukan perbandingan pada sejumlah sequence biologi. Pada beberapa algoritma MSA (seperti pada
CLUSTALW, misalnya), pembentukan phylogenetic tree sebagai guidence dalam proses alignment memiliki
peran penting dalam menentukan akurasi hasil akhir alignment. Dari keseluruhan proses MSA,
pembentukan phylogenetic tree memerlukan waktu komputasi yang meningkat seiring dengan peningkatan
jumlah sequence. Komputasi score similaritas untuk semua kombinasi pasangan sequence yang
dilaksanakan secara berurutan menjadi masalah pada waktu komputasi. Tugas Akhir ini meneliti potensi
efisiensi komputasi phylogenetic tree secara paralel dan terdistribusi pada lingkungan Hadoop
menggunakan MapReduce. Hasil penelitian menunjukkan phylogenetic tree dapat dibangun dengan
menggunakan komputasi MapReduce.

Kata kunci : Biology sequence, Multipe Sequence Alignment, Phylogenetic Tree, Hadoop, MapReduce.

Abstract

Multiple Sequence Alignment (MSA) is an important process in the analysis of biological sequences by
making comparisons of a number of biological sequences. In some MSA algorithms (such as CLUSTALW,
for example), the formation of phylogenetic trees as a guideline in the alignment process has an important
role in determining the accuracy of the final alignment results. From the whole MSA process, the formation
of phylogenetic tree computational time increased as the number of sequences increases. Computational
score similarity for all combinations of sequence pairs carried out sequentially becomes a problem at
computational time. This Final Project examines the potential efficiency of computational phylogenetic trees
in parallel and is distributed to the Hadoop environment using MapReduce. The results showed that
phylogenetic tree can be generated using MapReduce computation.
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1. Pendahuluan

Latar Belakang

Asam dioksibirinukleat atau yang secara umum dikenal dengan DNA adalah molekul biologis yang
menyimpan berbagai informasi genetika sebuah organisme. DNA merupakan asam nukleat, salah satu molekul
yang hakiki bagi makhluk hidup yang ada. DNA umumnya memiliki dua untai polinukleotida yang masing-masing
terdiri dari nukleotida dengan salah satu jenis basa nitrogen (guanina, adenine, timina atau sitosina) yang saling
terikat menjadi satu rantai [1]. Dari rantai ini didapatkan kombinasi string yang berbeda-beda. Kombinasi string
ini menyimpan banyak informasi mengenai organisme tersebut, contohnya seperti fungsi, keturunan, struktur dan
lainnya [1]. Dalam bioinformatika, analisis kemiripan antar sequence dilakukan dengan metode sequence
alignment. Informasi kemiripan pola sequence membawa kemiripan pada fungsi, keturunan, struktur dan informasi
genetik [1]. Algoritma untuk melakukan sequence alignment diantaranya yaitu algoritma Needleman-Wunsch
yang menghasilkan global alignment dan algoritma Smith-Waterman yang menghasilkan local alignment. Global
alignment mencari nilai kecocokan tertinggi dari ujung awal DNA hingga ujung akhir DNA, sehingga hasil
alignment akan sama panjang, sementara local alignment hanya mencari hasil kecocokan tertinggi berdasarkan
bagian DNA tersebut [2].

Untuk kebutuhan membandingkan sequence dalam lebih dari 2 menggunakan metode multiple sequence
alignment (MSA). Salah satu contohnya Clustal yang menggunakan algoritma Needleman-Wunch pada proses di
dalamnya [3], ada juga T-COFFEE (Tree Based Of Consistency Objective Function For Evaluation Alignment)
proses didalamnya menggunakan gabungan dari algoritma Smith-Waterman dan juga Needleman-Wunsch. Hasil
T-COFFEE lebih akurat dibandingkan dengan Clustal karena menggunakan /ocal dan global alignment [4]. Pada
MSA dibangun sebuah phylogenetic tree (pohon evolusi) yang menunjukkan kedekatan tiap sekuens DNA yang
ada dan merepresentasikan hubungan evolusi dalam organisme tersebut. Namun, algoritma yang digunakan untuk
MSA membutuhkan banyak waktu komputasi yang lama [2]. Untuk mengatasi masalah ini, eksekusi algoritma
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MSA dapat dilakukan secara paralel terdistribusi. Hadoop merupakan sebuah firamework yang membantu dalam
melakukan proses secara terdistribusi dan paralel [5]. Di dalam framework Hadoop terdapat sebuah metode
bernama MapReduce dimana metode ini dapat melakukan proses paralel dari data-data berukuran besar [5].
Algoritma MSA dapat memanfaatkan framework Hadoop dan juga metode MapReduce untuk mempercepat waktu
komputasi walaupun data yang diproses berukuran besar [6]. Dalam melakukan melakukan proses terhadap DNA
dapat digunakan MapReduce yang bertugas untuk melakukan sequence alignment pada tiap baris DNA dari hasil
tersebut kemudian dapat digunakan untuk melihat kedekatan hubungan antar baris pada DNA.

Topik dan Batasannya

Berdasarkan hal-hal yang sebelumnya telah dibahas di latar belakang, berikut ini merupakan rumusan-
rumusan masalah yang akan dibahas dalam penelitian ini:
1. Bagaimana membangun phylogenetic tree menggunakan model komputasi MapReduce?
2. Proses mana yang dapat diparalelkan dalam pembangunan phylogenetic tree?
Adapun batasan-batasan yang didetapkan dalam menjawab rumusan masalah diatas, yaitu:
1. Menggunakan framework Hadoop dengan MapReduce dan Hadoop File System (HDFS) .
2. Metode yang digunakan untuk membangun phylogenetic tree adalah NJ (Neighbor Joining).

Tujuan

Tujuan dibuatnya tugas akhir ini adalah untuk membangun phylogenetic tree dengan menggunakan metode
NI (Neighbor Joining) dengan Hadoop MapReduce sebagai model komputasi.

Organisasi Tulisan

Pada jurnal ini, terdiri dari lima bab utama, yang pertama merupakan Pendahuluan. Bab kedua merupakan
Studi Terkait. Bab ini berisi teori-teori penunjang penilitian yang dilakukan, yang dibahas disini meliputi
Bioinformatika, Algoritma-algoritma yang digunakan dalam pemrosesan sekuens biologi, Penjelasan mengenai
framework Hadoop dan juga model komputasi MapReduce. Selanjutnya bab ketiga yaitu Sistem yang Dibangun,
pada bab ini dijelaskan mengenai rancangan sistem yang akan dihasilkan. Bab keempat yaitu Evaluasi. Pada bab
ini terdiri dari hasil rancangan sistem yang telah dibangun yang dilakukan sesuai rancangan sistem pada bab tiga.
Terakhir yaitu bab kelima, berisi tentang kesimpulan dari hasil pengujian sistem yang dibangun dan juga saran
untuk penelitian yang akan dilakukan selanjutnya.

2. Studi Terkait

Sequence Alignment

Bioinformatika adalah ilmu yang mempelajari mengenai penerapan teknik komputasional dalam informasi
di bidang biologi. [7] Pada bidang ini digunakan penerapan metode matematika, statistika dan informatika dalam
memecahkan berbagai permasalahan biologi. Salah satu masalah populer pada bidang bioinformatika adalah
mengenai deretan DNA atau protein lainnya. [7]

Multiple Sequence Alignment atau yang biasa disebut MSA adalah cara menyusun urutan baris DNA untuk
mengidentifikasi suatu kesamaan sifat, fungsi dan informasi genetik lainnya dengan melibatkan lebih dari dua
buah baris DNA, sehingga disebut multiple. MSA ini memiliki berbagai macam algoritma, contohnya adalah
algoritma Needleman-Wunsch dan algoritma Smith- Waterman. [2]

1. Algoritma Needleman-Wunsch

Algoritma ini digunakan untuk melakukan global alignment dimana panjang sekuens seluruhnya
terlibat dalam perhitungan yang dilakukan untuk menemukan alignment yang optimal dari sepasang
DNA ini. [2]

ACTACTAGATTACTTACGGATCAGGTACTITAGAGGCTTGCAACCA

ACTACTAGATT - - - -ACGGATC- -GTACTTTAGAGGCTAGCAACCA
Gambar 1 Contoh Global Alignment
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2. Algoritma Smith-Waterman
Algoritma ini digunakan untuk melakukan local alignment dimana hanya sebagian dari panjang sekuens
yang digunakan dalam perhitungan untuk menemukan alignment yang optimal. [2]
ACTACTAGATTACTTACGGATCAGGTACTTITAGAGGCTTGCAACCA
LU TETEEE FETETEETE |
TACTCACGGATGAGGTACTTITAGAGGC
Gambar 2 Contoh Local Alignment

Phylogenetic Tree

Hasil dari algoritma diatas merupakan skor yang merepresentasikan kedekatan dari dua sequence DNA dan
juga bentuk sequence alignment yang baru, skor ini dapat digunakan untuk membangun sebuah pohon kedekatan
atau yang biasa disebut phylogenetic tree. Phylogenetic Tree atau Pohon Filogenetika adalah diagram percabangan
(tree) yang menunjukkan hubungan evolus atau kedekatan antar berbagai spesies makhluk hidup. [8] Pohon
Filogenetika ini dapat digunakan untuk membuat sistematika biologi, contohnya adalah pohon kehidupan. Selain
itu, pohon ini dapat berperan untuk mencari fungsi/sifat suatu gen atau protein.

E ——» Taxa

A B C (&)
}% Internal Node

Root

Gambar 3 Phylogenetic Tree

Berikut bagian-bagian yang ada pada phylogenetic tree:

1. Root: Merupakan akar awal terjadinya percabangan pada sebuah tree.

2. Taksa: Bagian ujung pada sebuah cabang, merepresentasikan spesies atau sekuens

3. Internal Node: Titik yang menghubungkan dua cabang, node merepresentasikan keturunan. [9]

Dalam membangun phylogenetic tree dapat menggunakan bebagai metode. Metode yang banyak digunakan adalah

UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Average) dan NJ (Neighbor Joining)

1. UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Average)

Menggunakan sekuensial clustering method. Menggabungkan 2 taksa dengan nilai pairwise distance
terkecil pada matrix distance. Kemudian dihitung lagi dengan menempatkan node ditengah antara dua taksa
itu, kemudian dihitung lagi nilainya sehingga terbentuk matriks yang terlah terreduksi. [9]

Misalkan ada 4 buah sekuens biologi yaitu A, B, C dan D, dengan menggunakan rumus kombinasi:
4! 24
Cl2)=—m—F—F—=—=
(*.2) 2'4-2)H 4
maka terdapat 6 pasangan sekuens. Berikut adalah himpunan pasangan sekuens dengan masing-masing
skornya {(AB,3),(AC,3),(AD,6),(BC,7),(BD,8),(CD,9)}.

a. Membangun matriks
Ukuran matriks yang dibangun sama dengan jumlah sekuens yang dimiliki, contohnya disini ada 4 sekuens
maka matriks yang dibangun berukuran 4x4. Matriks ini kemudian diisi dengan skor tiap pasangan sekuens
berdasarkan himpunan skor.

A|B|C|D
Al 0|5|3]|6
B 50|78
c/3|7/0]9
D 68|90

Gambar 4 Matriks skor kedekatan
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b. Mencari alignment terdekat dalam matriks
Dari matriks yang telah dibangun, cari dua alignment yang terdekat, dilihat dari skornya yg terkecil,
kemudian dua alignment dibentuk menjadi satu node karena cabang equidistant maka skor AC dibagi dua.

AC_3_15
2 2 7
AlB|lc|D 15
Al0|5|3]|6 A
B|5|0|7]|8 i
B3 7|09 c
D|6|8|9]|0

Gambar 5 Nilai terkecil pada matriks bobot dan node yang dibentuk

c. Reduksi matriks dan hitung skor terbaru
Setelah mendapatkan skor terkecil maka matriks direduksi menjadi seperti pada gambar 7. Kemudian nilai
jarak untuk B dan D menuju AC dihitung kembali dengan rumus:
AB+BC 5+7 12

ACB=———="—"—=—=6
acp =APHED_649 B¢
2 2 2
AC|B| D
ACl 0 | 6|75
B 60| 8
D|75|8|0

Gambar 6 Matriks yang telah direduksi dan skor terbaru

Setelah didapatkan matriks terbaru seperti pada gambar 8, lakukan hal yang sama seperti pada langkah b.
Skor terkecil adalah 6 yaitu dari AC ke B maka dibentuk cabang baru dari AC ke B seperti pada gambar 9.

Karena equidistant maka skor 6 dibagi 2, g = 3.
1.5

A

1.5

B

Gambar 7 Cabang B yang telah ditambahkn ke node AC

Ulang langkah b dan ¢ hingga seluruh alignment terbentuk cabangnya. Disini tersisa jarak ACB ke D maka
dihitung dengan rumus
AD+CD+BD 8+6+9
7 763 i 3
karena equidistant maka 7.67 dibagi 2, T = 3.835.

=7.67

15

1.5

C
B

3.835

= D
Gambar 8 Bentuk akhir tree yang terbentuk
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NJ (Neighbor Joining)
Mirip dengan UPGMA dalam membangun tree menggunakan stepwise reduced matrix. Namun pada NJ
nilainya tidak diasumsikan ekuivalen, namun ada evolutionary rate pada tiap sekuens dengan menggunakan
conversion step. Pada conversion step digunakan nila r dan juga nilai transformed r. [9] rumusnya seperti
dibawah ini:

dag = dag — 1/2 X (ra +18)
dag adalah converted distance antar sekuens A dan B
d zp adalah nilai actual evolutionary distance antar sekuens A dan B
ra + g adalah jumlah jarak A atau B pada taksa lainnya, nilai r didapat dari rumus:

1 = Xdry;

Dimana i dan j adalah dua taksa yang berbeda, nilai transformed r dibutuhkan untuk menentukan jarak dari

individual taksa ke node terdekat
r.
Ti' = L 2
n
Dimana ada n buah taksa, misalnya A dan B berasal dari node U, maka jarak dari A ke u ditentukan dengan

rumus:

[dag + (s —7'B)]
day = 2

Misalkan ada 3 buah sekuens DNA yaitu A, B dan C, dengan menggunakan rumus kombinasi:

C3.2) = 3! _ 6

T IE=-2)) 2

maka terdapat 3 pasangan sekuens. Berikut adalah himpunan pasangan sekuens dengan masing-masing
skornya {(AB,3),(AC,3),(BC,7)}.

=3

Membangun Matriks

Ukuran matriks yang dibangun sama dengan jumlah sekuens yang dimiliki, contohnya disini ada 3 sekuens
maka matriks yang dibangun berukuran 3x3. Matriks ini kemudian diisi dengan skor tiap pasangan sekuens
berdasarkan himpunan skor.

A|B|C
Al 0|53
B|5|0]|7
cC|3/7]|0

Gambar 9 Matriks skor Kedekatan

Menghitung nilai r-value dan r’-value
Hitung nilai -value dan r’-value dihitung dengan menggunakan rumus dibawabh ini:
ru,=AB+AC=5+3=8

, 74 8
Ta=3_3=178
15 =BA+BC=5+7=12
'y =13
re=CA+CB=3+7=10
r'c =10

Nilai »’-value sama dengan nilai 7-value karena pembaginya adalah 1.
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¢. Menghitung nilai converted distance
Hitung nilai converted distance dengan menggunakan rumus dibawah:

1 1
d’AB=dAB_§*(rA+TB)=5_§*(8+12)=_5

1 1
d’AC=dAC_E*(rA+rc)=3_E*(8+10)=_6

1 1
d’BC =dBC_E*(rB+Tc)=7_E*(12+10) =—4

Ganti nilai matriks menggunakan nilai yang didapatkan pada langkah ini, sehingga matriks menjadi

A/B|C
A 0|-5|-6
B 5/0|-4
C 6|40

Gambar 10 Matriks dengan nilai converted distance

d. Pilih nilai terkecil

Dari matriks pada gambar, pilih nilai terkecil, didapatkan -6 dari A ke C yang kemudian akan
digabungkan menjadi satu node tree yang diberi nama U.

?
AlB|C ; A
0/-5-6 U
504 C

?
6(-4|0

Gambar 11 Nilai terkecil pada matriks bobot dan node yang dibentuk

e. Hitung jarak tiap cabang

Jika pada metode UPGMA jarak cabang dianggap sama, maka pada metode NJ jarak cabang dihitung
berbeda, jarak dihitung masing-masing menggunakan rumus

[dac + (Fa—7"c)] _ [3+ (8~ 10)]

dyy = =0.5
AU 2 2
dpc+(@'c—1' 3+(10-38
PO G et IR
Dari hasil perhitungan didaparkan AU = 0.5 dan CU=2.5, maka cabang digambarkan sebagai berikut
0.5
A
U
75 ¢

Gambar 12 Tree yang terbentuk

Panjang cabang berbeda sesuai dengan nilai yang didapatkan.
f. Menghitung jarak baru
Karena A dan C sudah menjadi satu node, maka nilainya dengan B harus diperbarui dengan
menggunakan rumus
[(dap — dya) + (dsc —dyc)]  [(5—0.5) + (7 —2.5)]

dBAC = 2 = 2 = 4‘.5
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Hadoop & MapReduce

Pada sistem ini akan digunakan framework Hadoop dan juga metode MapReduce dalam melakukan
pemrosesan sekuens biologi. Hadoop merupakan sebuah framework yang mensupport aplikasi atau pengolahan
yang melibatkan big data [10], Hadoop melakukan komputasi dengan distribusi ke node. Hadoop dapat dijalankan
secara single-node dan multi-node. Pada single-node, seluruh kegiatan dilakukan hanya menggunakan satu
perangkat saja sedangkan multi-node dilakukan pada banyak perangkat yang ada pada klaster. Klaster ini
kumpulan dari perangkat yang saling terhubung dan bekerja dalam Hadoop atau biasanya disebut sebagai Hadoop
Cluster. Dalam Hadoop Cluster multi-node biasanya ada perangkat yang berperan sebagai kontrol utama dalam
proses (Master) dan perangkat yang berperan menjalankan proses yang diberikan (Slave). Pada Hadoop
perhitungan atau proses komputasi itu bisa dibagi ke perangkat lainnya tanpa saling tindih sehingga hasil menjadi
cepat semakin banyak perangkat yang terlibat dalam proses maka akan semakin cepat proses tersebut dilakukan.

Hadoop memiliki file system sendiri yang disebut Hadoop Distributed File System (HDFS). HDFS
menyimpan data yang digunakan dalam proses yang berjalan di Hadoop Cluster. Dengan adanya HDFS Sistem
tersebut dapat membagi beban penyimpanan ke berbagai perangkat, walaupun menggunakan perangkat yang
berbeda, namun jika salah satu perangkat mati tidak akan berdampak apapun pada perangkat lain, data akan masih
tersimpan dan proses masih bisa terus dijalankan. [10] Ini merupakan salah satu contoh failure control yang
dimiliki Hadoop. HDFS pada Hadoop multi-node juga memiliki kontrol utama seperti master-slave, namun dalam
HDFS yang berperan sebagai master disebut name node dan yang berperan sebagai slave disebut data node.

MapReduce merupakan sebuah metode komputasi yang tersedia dalam framework Hadoop. MapReduce ini
memiliki job tracker dan task tracker yang memiliki peran mirip dengan master-slave pada Hadoop. MapReduce
pada sistem terdistribusi memiliki dua proses utama yaitu map dan reduce. Map berfungsi untuk membagi sebuah
proses menjadi beberapa bagian yang dapat diproses secara paralel dengan jumlah yang banyak juga dengan
ukuran data yang besar, dimana tiap node menerapkan fungsi map ke lokal data dan menuliskan hasil prosesnya
ke penyimpanan sementara. [6] Reducer berfungsi sebagai penggabung hasil proses yang dilakukan secara terpisah
oleh banyak map. Fungsi map dan reduce didefinisikan dengan menggunakan sepasang key dan value. [7] Map
mengambil sepasang data (key, value) pada satu data domain dan mengembalikan sebagai /ist of pair pada domain
yang berbeda. [6] Semua yang dilakukan di dalam Hadoop MapReduce terjadi secara otomatis, user hanya perlu
menjalankan program java dalam bentuk file jar.
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3. Sistem yang Dibangun
3.1 Analisis Independen Proses pada Pembentukan Phylogenetic Tree
Untuk kebutuhan paralel dan distribusi diperlukan identifikasi proses independen pada komputasi MSA.
Proses independen adalah unit proses yang tidak saling bergantung satu dengan yang lainnya. Proses-
proses ini yang berpotensi untuk dijalankan secara paralel dan terdistribusi. Pada penelitian ini mengambil
contoh algoritma MSA Clustal W. Berikut adalah proses MSA dari CLUSTAL W

A
B
G
o calculating & guide
E I ey O & |1"‘|IL i.|lﬁl.\|
panr: A& & Bk nexd
all indiviclual closesl pair
l pasrwise aligiament A
ard Conslmicion
of distance matfis B
n c
ABCDE o
] E
Bl -
<20 30 -
DET s -
[E A0 33 #1037 —

Komputasi Phylogenetic Tree

Komputasi Skor
| aligning C/0 and

AR sepansely
using dynamic
MOETHmMming

o0
(=R

C0 andd AR alignments
redisoed b consensUs sequEnces
which are aligned 1o

each aiher

GID AAAAAAANAANA
AR ASSAAAAAAAAA

for C/DYAYR which

[s h".l.1i|'|3-; AW COnseEnsus
l aligns with E

ABRCTD rrrrnrrrrrreen
E S —

I gmpleting alignment

moome

Komputasi Alignment

Gambar 13 Alur proses MSA (CLUSTAL W)

Dari gambar 13 komputasi skor memiliki potensi melibatkan banyak proses independen, karena
komputasi skor dilakukan untuk semua kombinasi pasangan sequence yang terbentuk dari sejumlah
input sequence. Masing-masing komputasi skor dapat dipandang sebagai unit proses yang independen.
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3.2 Rancangan Algoritma Phylogenetic Tree
Tahapan proses pembangunan phylogenetic tree dapat digambarkan sebagai berikut:

Start O

Inpaat File Inisialisasi Matriks
FASTA Skor Kedekatan
Sekuens Biologi

r
Parsing Sekuens Hituns r-value, £ -
Biclog # value dan converted
distance {d7)

r
Output Perbarui nilai m atriks
Sekuens dengzan hasil
Bidlog comverted distance
(d)

Metode
Cati nilai terkecil pada Neighbor Joining
matriks {selain 0}

Output skot l
Kedelatan Reduksi matriks dan
Hpasanéanl hitung milai distance
clEfs Bl O'El .I:d:} yang ba.m

e

Hitunzs skor Kedekatan
Sekuens Biologi Ya

Matriks masith bisa
direduls

| Tidak

Outpat
Phylogenstic
Tree

Gambar 14 Alur proses pembentukan phylogenetic tree
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3.3 Pembangunan Modul MapReduce
Pada modul MapReduce, yang digunakan hanya mappernya saja, berikut skema yang dibangun pada
setiap mapper-.

Output
Output Sckuens (Phylogenetic
File FASTA DNA Biologi Reducer Tree)

Parsing File FASTA

(Neighbor Joining)

Gambar 15 Skema mapper yang dibangun

a. Mapper
e Tujuan: melakukan proses pembangunan tree.
e Input: sekuens biologi dalam format file FASTA
e Proses: parsing file FASTA dimana header dengan sekuens biologi dipisahkan kemudian
dilakukan pembangunan tree dengan menggunakan metode Neighbor Joining.
o Output: phylogenetic tree dalam bentuk newick.

3.4 Skenario Uji

1. Parsing file FASTA dan pembentukan phylogenetic tree dengan Java IDE. File FASTA akan diparsing
menggunakan bantuan library BioJava [11]. Pembentukan phylogenetic tree dilakukan dengan
menggunakan hasil parsing yang didapatkan. Dalam pembentukan phylogenetic tree ini juga
digunakan library BioJava [11] untuk menjalankan metode Neighbor Joining. Parsing ini akan
dilakukan dengan menggunakan Java IDE sehingga pada skenario ini belum melibatkan MapReduce
dan Hadoop

2. Parsing file FASTA dan Pembentukan phylogenetic tree dalam bentuk komputasi MapReduce pada
Hadoop. Program untuk parsing yang telah dibuat dengan menggunakan komputasi MapReduce akan
dijalankan diatas framewok Hadoop. Program dijalankan dua kali, Hadoop yang digunakan adalah
AWS Hadoop dengan jumlah node yang berbeda yaitu dua node dan tiga node yang masing-masing
berukuran 8gb dengan 4 core.

4. Evaluasi
4.1 Hasil Pengujian
1. Hasil Parsing file FASTA dan pembentukan phylogenetic tree dengan Java IDE dengan melibatkan
283 sekuens. Berikut adalah phylogenetic tree dalam format newick.

Gambar 16 Output tree dari IDE Java
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Waktu komputasi yang digunakan dalam membangun phylogenetic tree, waktu yang ditunjukkan
adalah 2064 ms. Waktu komputasi ini didapatkan dari menghitung selisih waktu saat program ini
dijalankan hingga program menghasilkan phylogenetic tree.

4TUL) IHU_ S99 JEESEUL 14, BAL FDS_ PBNIKS S5—
6c04) -72_.594718057150326) :5._.084725515472857,
F—-337:525.5902455174€458, QE2eWe_CREBR/155-3
r4%:435_27214617768555) 116 _64221722146735)
,QE1FX7 CAEBR/1€1-362:473._1820020488€64) :24.
8% CAMDRIT—&E:EDS.33585875374533:lS.éSETlTEE
[ 9252035) -36.242655€45540715, NH174 CREEL/233-
'?:D.T85403571054E381, (QSGTC2 CREEL/153-3
r1-424:-457.43388500548247) -37.65374540814354)
‘B,NHRlS_CAEELIlSB—ElE:558.&62 cd66320407) -25.
- 5593525227193, Q0GGPE_GMMHO/E6-86:614 100607077
Tree Construction: 2064 ms.

Gambar 17 Waktu komputasi yang digunakan IDE Java

Namun, tiap menjalankan program waktu yang dihasilkan berbeda-beda, berikut waktu yang
dihasilkan dalam 4 kali menjalankan program.

Tabel 1 Rata-rata waktu komputasi yang digunakan IDE Java
Run Program ke- Waktu yang digunkan (ms)
1 2064
2 2649
3 3013
4 2770
Rata-rata 2624

Rata-rata waktu yang digunakan dalam membentuk tree adalah 2624 ms.

2. Hasil Parsing file FASTA dan pembentukan phylogenetic tree dengan menggunakan MapReduce yang
dijalankan pada Hadoop multinode, dengan jumlah node sebanyak dua buah. Berikut phylogenetic
tree dengan format newick

T -
((((((A2D504 ATEGE/1-46:555.3480174177785, ((((018972 BOVIN/55-125:447.9152227722772, PRGR_MACEU/107-178:448.0847772277228) :47.87301788330078, ((Q
4U102 9PASS/125-230:349.4947017840465, Q4ULT7_9COLU/118-240:347.5052982159515) :22.125866117931537, 02PR04_9NEOB/114-214:375.37413388206646) :118.6
2698211669922) :20.465259436405063, A1YFM5_SAGLE/1-45:536.7847405635949) :11.57363866170249,A2D501_TAGLA/1-46:550.8013613382975) :3.151962582221535
3) :42.67338368554027, ( ( ((((Q63875_5MURT/1-161:270.1T06627155172, {{ ( ( ((ATXBCI_CERAE/723-912:146.0, ATXW20_PITIR/725-514:148.0) : 0.0, A7XBBI_PONPY/7
25-914:148.0) :0.0,ATX8D2_COLGU/724-913:148.0) :0.0, ATKW16_CEBAP/725-914:148.0) :1.0172413793103487, ATX8C2_HYLLA/722-911:149.98275862068965) :17.84
47265625, (A7X8D4_TRAOB/723-912:146.5, ATXW25 ATEPA/725-914:146.5) :19.6552734375) :50.32933728448279) :29.069122779187822, PRGR_RANDY/501-690:248.43
08772208122) :90.94470687984497, 019008 HORSE/1-118:393.93029312015506) :58.77247822392094, ( (((({MCR TUPGB/767-956:176.23314606741573, MCR_SATSC/77
2-961:156.76685393258427) :60.78983369098712, MCR_PIG/1-154:275.2101663090129) :29.522648358585858, (A2CE9S_DANRE/162-351:168.64092664092664, 05WPOL
_ONCMY/828-1017:175.35907335907336) : 87.47735164141415) : 86.22713341346154, 090ZM7_PETMA/228-417:334.39786658653844) :26.158464862454323, ((( (AOTIF7
_PORNO/93-281:168.36046511627507, ATL4C6_SCICH/99-287:163. 63553488372093) :20.551412401574804, ((Q6RRQ3 ONCMY/460-648:157.54134615384615, 02WES8_PL
AFE/144-332:157.45865384615385) :9.85749027237354, Q5T124_SALTR/535-727:170.64250972762648) :17.533587598425196) : 34.73556022570085, QILEI1_DANRE/12
€-310:224.32693977029913) : 44.78402363885309, (Q28E31_XENTR/569-757:242.0515625, (0333¥1_SMIMA/34-218:179.89485294117645, (((GCR CALJIA/568-756:139.
5,GCR_SAGOE/568-756:139.5) :0.0, GCR AOTNA/568-756:139.5) :17.123134328358205, GCR_MOUSE/574-762:158.37686567164178) :20.105147058823547) : 64. 4484375
0000001) :24.208163861146907) :103.66184763754568) :20.556580947617352, ((((((A4LANS_SPRIM/708-897:132.5,ANDR EULFC/674-863:132.5) :23.5137867647058
84,Q689Y8_COTJA/133-322:158.98621323529412) :47.68876510218623, P70048_XENTA/580-769:199.81123481781378) : 71.07362953910615, 056VU2_SQUAC/568-757:2
€8.52637046089385) - 18.608151355421683, Q9DDI4_HALTR/354-535:301.0168486445763) :24.55335031147876, (QE0GTS_GAMAF/474-659:196.13151699604744, Q9WEF4
_HAPBU/481-666:152.86808300355256) :125.60285560852123) : 72.26861436488265) :18.586755115825058) :35-30668564160182, 028854 MACMU/4-108:485.43501337
714815) :76.61737120778938, 06LAJ2_XENLA/1-70:573.7869256672107) :34.1152820819441) :19.387733039358864, Q98SJ1_CHICK/15-61:624.826332512399) :11.940
569006328587, (((((((((((QUNOR2_PIG/1-87:456.7798563635323, Q1RPA3_BUBBU/2-65:477.2201436360677) : 42.23454266283886, Q6ENE0_PELFU/154-232:496.26545
733716114) :2.4836610352120747, ((((((((QOH3B4 ONCMY/341-533:214.84083993902439,Q7T3U4_9TELE/347-539:217.1516006097561) :18.173595369170982, Q762D6_
CONMY/331-524:234.82640463082902) :10.8488083623633881,ESR2_TCTPU/330-522:251.65111637636613) :16.842586741727942, (QBUW/5_ORYLA/314-506:211.836442
13516746, ( (QDHTE3_ONCMY/338-530:180.31904560810813, (AGPYCE_SOLSO/320-512:168.17313829787233, Q17UB4_OREMO/312-504:165.82686170212767) :18.6809543
91851873) :15.777233155754718, ESR3_MICUN/326-512:201.72276680424528) : 7.163557064832541) :57.52460075627206) :44.31276271145291, (( (ESR2_CALJA/303-4
94:175.15984513274336, ESR2_MACMU/66-257:172.84015486725664) : 12.195418552036202, ESR2_PIG/300-490:184.8045814479638) : 46. 5676282051282, QOMWTE_HUMA
N/303-478:249.6823717948718) :74.19112353854709) : 50.51620539680856, (( (ASASES_DPARDA/138-309:219.78566576086956, ((Q5CCT6_RUTRU/319-511:151.2090336
1344537, 05NKI4_9TELE/322-514:151.79096638655463) :5.021097046413502, Q1HCL4 9TELE/322-514:156.4789029535865) :51.71433423913044) :25.86272905759162
2,A5A5B7_MTISAN/138-309:243.76227094240838) : 72. 7403703620535, ( ( ((Q6W5G6_XENLA/184-376:145.42515432098764, 025C14_XENTR/342-534:145.5748456790123
€) :40.21008522727273, Q0KRAL_SAMPH/341-533:189.2899147727273) : 24.140850360576923, (R1¥YGA7_PANPA/1-177:212.25099885844747, ((ESR1_POEGU/343-535:150
.65037656503765, ESR1_RAT/356-548:153.30962343096235) : 9.80190677966101, 02HWKS_EUBMA/365-557:161.198093220339) :22.245001141552526) :23.23414563942
3077) :74.09239736995342, (Q52R87_LEPOC/133-325:250.2913449309593, ( (ESR1_OREAU/306-497:184.11664746543778, Q6TGB3_HAPBU/307-499:181.88335253456222
):8.064573459715639, (080002 ZOAVI/311-503:170.98444444444445,09DDz4 MICSA/356-548:165.01555555555555) :24.43542654028436) :57.9586550690407) :27.4
54477630046583) :29.16783272879465) :45.96766132194144) : 62.624510775330236, ATXAME ANGAN/1-102:434.87719820904476) :25.80073663558082, 068T65_MONAL/
152-230:480.60160711441915) :14.439678808537925) :34.12470835639584, Q6U2D7_PIG/1-45:548.2700670342292) : 43.311292600084459, ( (QBWST9_DROME/310-490:4

Normal text file length: 16313 lines: 2 Ln:1 Col:2 Sel:0[0 Unix (LF) UTF-8 INS

Gambar 18 Output tree dari komputasi MapReduce

Program MapReduce dengan menggunakan tiga node menghasilkan output yang sama.
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Waktu komputasi yang digunakan mapper dalam membangun phylogenetic tree berbeda antara
Hadoop yang menggunakan dua node dan tiga node, berikut hasil dari tiap percobaan.

Total time spent by all maps in occupied slots [ms]=427104
Total time spent by all reduces in occupied slots [ms]=0

Total time spent by all map tasks (ms]=8898

Total vcore-milliseconds taken by all map tasks=8898

Total meqgabyte-milliseconds taken by all map tasks=13667328

Gambar 19 Detail waktu yang digunakan komputasi mapeduce dengan dua buah node

Tabel 2 Waktu komputasi menggunakan program MapReduce

Jumlah Node Waktu Komputasi (ms)
2 8898
3 7468

Waktu komputasi yang digunakan Hadoop MapReduce dengan dua node dan tiga node berbeda.
Hadoop dengan tiga node membutuhkan waktu lebih sedikit dibandingkan dengan Hadoop yang
hanya menggunakan dua node.

4.2 Analisis Hasil
Phylogenetic tree dengan IDE Java dan komputasi MapReduce menggunakan waktu komputasi
yang berbeda, hal ini disebabkan karena perbedaan lingkungan yang dibangun. Waktu komputasi
program menggunakan MapReduce dengan dua dan tiga buah node hasilnya berbeda. Untuk MapReduce
yang menggunakan dua node, waktu yang dibutuhkan 8898 ms sedangkan pada tiga node waktu yang
dibutuhkan lebih singkat yaitu 7468 ms. Dilihat dari gambar 19, waktu yang digunakan oleh komputasi
MapReduce diambil dari total waktu yang digunakan map tasks.

5. Kesimpulan
5.1 Kesimpulan

Dari hasil pengujian, dapat disimpulkan bahwa:

1. Dalam membangun phylogenetic tree dapat menggunakan komputasi MapReduce.

2. Dari waktu yang dihasilkan oleh komputasi MapReduce dengan menggunakan dua node dan tiga node
dapat disimpulkan bahwa jumlah node mempengaruhi waktu komputasi, semakin banyak node maka
waktu komputasi semakin cepat.

5.2 Saran

Untuk mengembangkan hasil yang sudah di dapatkan dari penelitian ini, diharapkan pada penelitian

selanjutnya dapat:

1. Mendistribusikan mapper dan reducer secara tepat sehingga waktu komputasi yang digunakan
MapReduce dapat dipersingkat.

2. Menjalankan secara paralel dan terdistribusi dalam proses iterasi aligment yang dibutuhkan untuk
melakukan rangkaian Multiple Sequence Alignment (MSA).
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