il 2025

INDONESIA

BIOINFORMATIKA DASAR
UNTUK BIOMEDIK

Dr. Fadilah, S.Si., M.Si

L 2
l\¥

-

et \\

; . - N 420
CGETG - \GGMMCCCATGQ?MC

TGTCET| e

TCTACA "
CCACGS

A s
(T AA( " o

- —

.

Editor: !‘"“““,.Hw-‘

Linda Erlina, S.Farm., M.Farm.
Wahyu Dian Utari, S.Si.



BIOMIFORMATIAA e
s BIOMIEDIK

Dr. Fadilah, S.Si., M.Si.

Editor:
Linda Erlina, S.Farm., M.Farm.

Wahyu Dian Utari, S.Si.

ll- ﬂ

INDONESIA



Penerbit KBM Indonesia

Adalah penerbit dengan misi memudahkan proses penerbitan buku-buku penulis di
tanah air indonesia, serta menjadi media sharing proses penerbitan buku



BIDINFORMATIKA DASAR UNTUK BIOMEDIK

Copyright @2025 by Dr. Fadilah, $.5i., M.Si.
All rights reserved
KARYA BAKTI MAKMUR (KBM) INDONESIA
Anggota IKAPI (lkatan Penerbit Indonesia)
NO. IKAPI 279/JT1/2021
Depok, Sleman-Jogjakarta (Kantor)
081357517526 (Tlpn/WA)

Penulis
Dr. Fadilah, S.Si., M.Si.

Desain Sampul
Aswan Kreatif

Tata Letak
Ara Caraka

Editor Naskah
Linda Erlina, S.Farm., M.Farm.
Wahyu Dian Utari, S.Si.

17,6 x 25 cm, vi + 64 halaman
Cetakan ke-1, Agustus 2025

ISBN 978-634-202-688-5

Isi buku diluar tanggungjawab penerbit
Hak cipta merek KBM Indonesia sudah terdaftar di
DJKI-Kemenkumham dan isi buku dilindungi undang-undang
Dilarang keras menerjemahkan, memfotokopi, atau
Memperbanyak sebagian atau seluruh isi buku ini
Tanpa seizin penerbit karena beresiko sengketa hukum

Website
https://penerbitkbm.com
www.penerbitbukumurah.com

Instagram
@penerbit.kbmindonesia
@penerbitbukujogja

Email
naskah@penerbitkbm.com

Distributor
https://penerbitkbm.com/toko-buku/

Youtube
Penerbit KBM Sastrabook



Sanksi Pelanggaran Pasal 113
Undang-Undang No. 28 Tahun 2014 Tentang Hak Cipta

(i)

(i)

(iii)

(iv)

Setiap Orang yang dengan tanpa hak melakukan pelanggaran hak ekonomi sebagaimana
dimaksud dalam Pasal 9 ayat (1) huruf i untuk Penggunaan Secara Komersial dipidana dengan
pidana penjara paling lama 1 (satu) tahun dan/atau pidana denda paling banyak Rp
100.000.000 (seratus juta rupiah).

Setiap Orang yang dengan tanpa hak dan/atau tanpa izin Pencipta atau pemegang Hak Cipta
melakukan pelanggaran hak ekonomi Pencipta sebagaimana dimaksud dalam Pasal 9 ayat (1)
huruf ¢, huruf d, huruf f, dan/atau huruf h untuk Penggunaan Secara Komersial dipidana
dengan pidana penjara paling lama 3 (tiga) tahun dan/atau pidana denda paling banyak Rp
500.000.000,00 (lima ratus juta rupiah).

Setiap Orang yang dengan tanpa hak dan/atau tanpa izin Pencipta atau pemegang Hak Cipta
melakukan pelanggaran hak ekonomi Pencipta sebagaimana dimaksud dalam Pasal 9 ayat (1)
huruf a, huruf b, huruf e, dan/atau huruf g untuk Penggunaan Secara Komersial dipidana
dengan pidana penjara paling lama 4 (empat) tahun dan/atau pidana denda paling banyak
Rp 1.000.000.000,00 (satu miliar rupiah).

Setiap Orang yang memenuhi unsur sebagaimana dimaksud pada ayat (3) yang dilakukan
dalam bentuk pembajakan, dipidana dengan pidana penjara paling lama 10 (sepuluh) tahun
dan/atau pidana denda paling banyak Rp 4.000.000.000,00 (empat miliar rupiah).






eoo
KATA PENGANTAR

uji syukur ke hadirat Tuhan Yang Maha Esa atas limpahan rahmat dan

karunia-Nya sehingga buku Bioinformatika Dasar untuk Biomedik ini

dapat tersusun dan disajikan sebagai sumber pembelajaran bagi
mahasiswa di bidang ilmu kesehatan dan biomedik. Buku ini dirancang sebagai
jembatan pemahaman antara biologi molekuler dan teknologi komputasi
modern, khususnya dalam analisis data biologis yang berkembang pesat di era
digital.

Bioinformatika merupakan bidang multidisiplin yang menggabungkan
biologi, komputer, matematika, dan statistika untuk menganalisis serta
menginterpretasikan data biologis. Seiring kemajuan teknologi sekuensing dan
molekuler, volume data biologis seperti urutan DNA, ekspresi gen, struktur
protein, dan variasi genetik meningkat drastis. Dalam konteks ini, bioinformatika
menjadi alat utama untuk menganalisis data secara efisien, akurat, dan
terintegrasi.

Buku ini ditujukan untuk mahasiswa tingkat awal dari program studi
kedokteran, biomedik, farmasi, keperawatan, gizi, dan rumpun ilmu kesehatan
lainnya. Materi disusun secara sederhana namun komprehensif agar pembaca
memahami konsep dasar bioinformatika sekaligus mampu menerapkannya
secara praktis dalam konteks biomedis. Isi buku mencakup sejarah
bioinformatika, dasar biologi molekuler, pengenalan basis data biologis (seperti
GenBank, NCBI, UniProt, Ensembl, dan dbSNP), serta format data penting seperti
FASTA, GenBank, GFF, dan VCF. Dilengkapi pula dengan panduan membaca dan
menafsirkan data biologis, serta latihan praktis, misalnya dalam menemukan
urutan gen BRCA1 atau membaca file GenBank secara langsung.

Diharapkan buku ini menjadi bahan ajar yang kontekstual dan aplikatif,
seiring dengan pentingnya bioinformatika dalam riset modern seperti kanker,
penyakit infeksi, genetika populasi, farmakogenomik, serta pengembangan
terapi dan vaksin berbasis genomik. Buku ini ditulis dengan bahasa yang mudah
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dipahami, dilengkapi ilustrasi, tabel, dan latihan berbasis platform terbuka
seperti NCBI dan Ensembl. Akhir kata, semoga buku ini bermanfaat dalam
membekali mahasiswa memahami serta mengaplikasikan bioinformatika dalam
studi biomedik. Terima kasih kepada semua pihak yang telah memberi dukungan
dan masukan. Kritik dan saran sangat kami harapkan untuk perbaikan edisi
selanjutnya.

Agustus 2025
Penulis
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