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BAB 5 

SIMPULAN 

 

5.1.  Simpulan 

Berdasarkan hasil pengamatan parameter RMSD, Ikatan Hidrogen,  

Sudut torsional dan RMSF dapat disimpulkan bahwa pasangan basa residu 

RNA dengan overhang G-C (RNA1) lebih konvergen dibandingkan 

pasangan basa residu RNA dengan overhang C-G (RNA2)  selama simulasi 

yang dijalankan 5000 ps. 

 

5.2.   Alur Penelitian Selanjutnya 

Perlu adanya penelitian lebih lanjut pada modifikasi struktur yang 

berbeda. 
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