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Bab 5 

SIMPULAN 

 

5.1 Simpulan 

Hasil pengolahan data menunjukkan nilai rata-rata RMSD untuk jarak 

periodik minimum 2.0 nm adalah 0.3149 nm paling kecil bila dibandingkan 

dengan nilai rata-rata RMSD untuk jarak 1.6 nm yaitu 0.3247 nm dan nilai 

rata-rata RMSD untuk jarak minimum periodik 2.4 nm yaitu 0.3302 nm, 

nilai RMSF backbone protein lebih kecil dibandingkan atom penyusun lain 

nya ini menunjukkan backbone protein lebih rigid dibanding atom penyusun 

lain nya. Nilai jari – jari girasi yang paling kecil ditunjukkan oleh protein 

Argonaute dengan jarak minimum periodik  2.0 nm, ini menunjukkan 

molekul protein Argonaute semakin kompak. Nilai Solvent accessible 

Surface paling besar ditunjukkan pada jarak minimum periodik 2.0 nm.  

Berdasarkan hasil pengolahan data, dapat disimpulkan bahwa bahwa tidak 

ada perbedaan bermakna  pada ketiga simulasi selama 5000 ps. 

Dapat disarankan untuk simulasi dapat digunakan jarak antar molekul 

bayangan cermin 1.6 nm. 

 
5.2 Alur Penelitian Selanjutnya 

1. Perlu adanya penelitian lebih lanjut pada temperatur yang berbeda. 
2. Perlu adanya penelitian lebih lanjut pada tekanan yang berbeda. 
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