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Deskripsi Mata kuliah ini membahas konsep, algoritma, dan teknik komputasi untuk pengelolaan, analisis, dan interpretasi data biologis molekuler. Materi mencakup
Singkat MK representasi dan akuisisi data biologis, sequence alignment dan pencarian homologi, analisis data NGS dan variant calling, metagenomik, analisis ekspresi gen RNA-
Seq, machine learning untuk data sekuens, serta graph analytics pada jaringan biologis. Mahasiswa mengimplementasikan metode analisis menggunakan bahasa
pemrograman dan perangkat komputasi serta mengembangkan prototipe aplikasi analitik bioinformatika interakiif.
Capaian CPL-PRODI yang dibebankan pada MK

Pen)l belajaran

(CP

CPL-3 Mengembangkan pemikiran logis, kritis, sistematis, dan kreatif dalam melakukan pekerjaan yang spesifik di bidang keahliannya serta sesuai dengan

standar kompetensi kerja bidang yang bersangkutan

CPL-22 Mampu merancang dan mengembangkan algoritma untuk berbagai keperluan seperti analisis big data, kecerdasan artifisial, basis data,

penambangan data, statistika inferensial, desain dan analisis algoritma, dan data warehouse

CPL-26 Menguasai konsep teoritis bidang pengetahuan sains data khusus dalam bidang pengetahuan tersebut secara mendalam, serta mampu

memformulasikan penyelesaian masalah prosedural

CPL-19 Mampu menerapkan pemikiran logis, kritis, sistematis, dan inovatif dalam mendesain, mengimplementasi dan mengevaluasi ilmu pengetahuan dan

teknologi yang memperhatikan dan menerapkan nilai humaniora dalam bidang sains data

Capaian Pembelajaran Mata Kuliah (CPMK)

CPMK-1 Mampu mengaplikasikan teknik statistik inferensial, pemodelan Machine Learning, dan graph analytics pada data ekspresi gen (RNA-Seq) dan

jaringan biologis secara logis dan kritis.

CPMK-2 Mampu merancang, menganalisis, dan mengimplementasikan algoritma penyejajaran sekuens (sequence alignment) dan pencarian heuristik

(BLAST) untuk analisis homologi (SDG 3).

CPMK-3 Menguasai konsep dasar bioinformatika, representasi data biologis molekuler, serta teknik akuisisi data otomatis melalui APl R dengan

memperhatikan etika open science (SDG 12).

CPMK-4 Mampu mengoperasikan pipeline pemrosesan data Next-Generation Sequencing (NGS), Variant Calling, dan Metagenomik Lingkungan untuk

mendukung bio-konservasi (SDG 13 & 15).

CPMK-5 Mampu merancang dan mendiseminasikan prototipe aplikasi analitik bioinformatika interaktif berbasis R Shiny berorientasi edu-

technoecopreneurship (SDG 3, 12, 13, 15).
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Bentuk Pembelajaran,
Metode Pembelajaran,

Kemampuan akhir Renilalay Penugasan Mahasiswa, Bobot
Mg Ke- [ tiap tahapan belajar [ Estimasi Waktu] Materi Pembelajaran Penilaian
(Sub-CPMK) (%)
Indikator Kriteria & Bentuk Luring Daring (online)
(offline)
(1) (2 3) 4 (5) (6) @) )
1 Mampu menjelaskan Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Ceramah 1. Mengunduh data Definisi, sejarah, dan 4%
konsep dasar menjelaskan konsep . . . . sekuens spesifik ruang lingkup disiplin
bioint ik dasar dan urgensi penjelasan konsep, | inklusif, diskusi dari GenBank, iimu bioinformatika.
loinformatika, bioinformatika dalam | akurasi interpretasi | kelompok, dan mengubahnya ke Arsitektur dan
arsitektur data penelitian biologi . data. d d h format FASTA, spesifikasi format data
molekuler (FASTA, modern. ormat data, dan lemonstrasi dan molekuler (FASTA,
GenBank, PDB), serta mengdeniiis | cpauanpada | penelusuran iormast nosder- Eiia oo gata publi
etika §|ta§| pada ! struktur dan elemen standar sitasi. database nya. dan relevansinya
repositori data publik informasi pada format | Bentuk: Kuis daring | molekuler 2. Mencari satu entri terhadap tujuan
(SDG 12). data FASTA, i struktur protein pembangunan
GenBank, dan PDB. “’"'har{ ganda) dan | (NCBIdan pada database berkelanjutan (SDG
Kemampuan tugas ringkasan PDB). [TM: PDB dan 12).
menunjukkan tata cara | analisis format data. 1x(3x50")] menyusun kutipan
sitasi yang benar . referensi datanya
terhadap data yang [PT+BM: sesuai format
diperoleh dari 141 g sitasi ilmiah yang
repositori publik (1+1)x(3x60)] baku.
sesuai kaidah ilmiah. 3. [PT: 1x(3x60")]
2 Mampu merancang Ketepatan ) Kriteria: Ketepatan | Project-Based 1. Membuat skrip R Protokol akses dan 4%
skrip R untuk akuisisi penggunaan fungsi logik L . untuk mengunduh teknik akuisisi data
Kstraksi. d ’ entrezsearch dan 0gika pemrograman, | Learning 50 sekuens menggunakan paket
ekstraksi, dan entrezfetch untuk efisiensi sintaks R, | (PjBL) melalui nukleotida dari rentrez (NCBI E-
manipulasi data akuisisi data otomatis d liditas hasil d trasi NCBI berdasarkan utilities).
molekuler secara berdasarkan metadata | 9an vaiiditas hasi emonsrasi kata kunci gen Teknik manipulasi,
otomatis dar repositor Romampuan onaws dam - |lkns sed enyimpannya analss s tilogis
publik (NGBI/UniProt) melakukan ekstraksi | Bentuk: Tes unjuk | praktikum secara otomatis dengan paket
via API R (rentrez, fitur dan transformasi | kerja (praktikum terbimbing dalam format Biostrings.
Biostrings). sekuens ~ FASTA. Automasi alur kerja
menggunakan fungsi- pemrggraman) dan (har.lds on 2. Mengembangkan (pipeline) untuk
fungsi pada objek penilaian produk coding), dan fungsi kustom integrasi data UniProt
DNAStringSet atau i i i untuk dan manajemen
AAStringSet. berupa skrip R diskusi mengekstraksi dataset molekuler.
Keberhasilan (source code). pemecahan data anotasi
merancang skrip protein dari
otomatis yang masa!ah error UniProt via API
mengintegrasikan data handling. [TM: dan
mentah dari APl ke 1x(3x50")] menyajikannya
dalam format data X dalam bentuk tabel
frame yang siap [PT+BM: ringkasan statistik.
dianalisis. (1+1)x(3x60")] 3. [PT: 1x(3x60")]
3 Mampu merancang Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Collaborative 1. Mengerjakan kuis Konsep dasar dan. 4%
dan menjelaskan prinsip logik L . daring mengenai formulasi matematis
irmol tasik rekursi dan skema ogika pemrograman, | Learning dan perhitungan Dynamic Programming
mengimplementasikan pemberian skor akurasi hasil Project-Based manual matriks dalam konteks
algoritma Dynamic (match, mismatch, gap - Learni skor pada bioinformatika.
Programming penalty) pada penyejajaran earning Learning Mekanisme algoritma
(Needleman- Wunsch Piamming dlbandingkan melal Syetom (LS) niaieaa, pengiaian
dan Smith-Waterman) Kemampuan . perhitungan manual, | ceramah 2. Mengunggah hasil matriks skdr, dan
untuk melakukan mengodekan tahapan | dan efisiensi pakar, diskusi implementasi kode traceback) untuk
penyejajaran sekuens algoritma Needleman- ; program Gilobal Alignment.
global dan lokal. Wunsch untuk penulisan kode. kelompok, {Python/R) untuk Modifikasi algoritma
menghasilkan skor Bentuk: Praktikum serta sesi algoritma Smith-Waterman dan
dan jalur penyejajaran i Needleman- fungsi skor untuk
global yang optimal. pemrf)graman, tes prakm.(l.Jm. Wunsch dan identifikasi Local
Kemampuan tertulis, dan unggah | mandiri di Smith-Waterman Alignment.
mengimplementasikan i ke platform
algoritma Smith- kode s.um.ber laboratorium Gittib,
Waterman untuk (repositori). komputer. [TM: 3. [BM: 1x(3x60")]
menemukan segmen 1x(3x50)]
dengan kemiripan X
tertinggi di antara dua [PT+BM:
sekuens. (1+1)x(3x60")]
4 Mampu menganalisis Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Collaborative 1. Mengerjakan Konsep model evolusi 4%
dan menerapkan menjelaskan landasan ) X . latihan kalkulasi dan probabilitas
iks substitusi PAM teoritis dan asumsi logika perhitungan Learning dan skor penyejajaran mutasi pada
matriks substitusi model evolusi yang skor, akurasi Problem- dua sekuens pembentukan matriks
dan BLOSUM dalam digunakan dalam ilin ter | Based protein pendek PAM (Point Accepted
proses penyejajaran matriks PAM. pemilihan parameter | Sase secara manual Mutation).
sekuens untuk Ketepatan dalam matriks, dan Learning menggunakan Mekanisme
. menganalisis kedal lisi lalui diskusi matriks PAM250 pengelompokan
mendukgng analisis perbedaan metodologi edalaman analisis | melalui diskusi dan BLOSUM62 sekuens dan
homologi. perhitungan antara perbandingan hasil | kelompok serta pada Learning perhitungan skor
matriks BLOSUM dan . Management berdasarkan blok
matriks PAM. penyejajaran. . bedahv késus System (LMS). konservasi pada
Kemampuan Bentuk: Tes tertulis | penyejajaran 2. Melakukan matriks BLOSUM
menentukan dan (kuis objekif) dan sekuens simulasi (Blocks Substitution
menerapkan matriks : X penyejajaran Matrix).
substitusi yang paling | laporan praktikum protein. [TM: sekuens melalui Strategi pemilihan
sesuai untuk berbagai isi ' perangkat lunak matriks substitusi
skenario jarak evolusi a,na,‘“s'S . 1X(3x50] BLAST dengan berdasarkan tingkat
dalam penyejajaran | bioinformatika. [PT+BM: membandingkan divergensi evolusi
sekuens. (1+1)x(3x60')] hasil penggunaan untuk analisis
berbagai skala homologi sekuens
matriks (misal: protein.
BLOSUM45 vs
BLOSUM90) dan
mengunggah hasil
analisisnya.
3. [PT: 1x(3x60")]
5 Mampu menganalisis Ketepatarﬂ dalam Kriteria: Ketepatan Case-Based 1. Melakukan y Prinsip.algﬁritmark 6%
. - menganalisis L . pencarian sekuens pencarian heuristi
dan mgngudl 3'901"“"‘ parameter algoritma | analisis data, Learning homolog pada dan implementasi
pencarian heuristi pencarian heuristik kesesuaian (CBL), diskusi database NCBI parameter pada

(BLAST API) dan
Multiple Sequence
Alignment (MSA) untuk
identifikasi homologi
sekuens patogen (SDG
3).

menggunakan BLAST
APL.

Kemampuan menguiji
hasil Multiple
Sequence Alignment
(MSA) untuk
menentukan tingkat
kekerabatan sekuens.
Ketajaman analisis
homologi sekuens
patogen dalam
mendukung target
kesehatan global

interpretasi hasil
BLAST/MSA, dan
kedalaman tinjauan
ilmiah. Bentuk:
Laporan praktikum
berbasis komputasi,
kuis objektif, dan
presentasi hasil
analisis.

interaktif, dan annggruRglran
praktikum dengan berbagai

i parameter scoring
mandiri matrix.
menggunakan 2. Menyusun laporan
tools analisis

perbandingan hasil
Multiple Sequence
Alignment dari
minimal tiga varian
sekuens patogen
yang berbeda.

3. [BM: 1x(3x60")]

bioinformatika
berbasis web.
[TM: 1x(3x50")]
[PT+BM:
(1+1)x(3x60")]

BLAST API.

Algoritma dan aplikasi
Multiple Sequence
Alignment (MSA) untuk
sekuens DNA/Protein.
Analisis homologi
sekuens patogen dan
hubungannya dengan
target kesehatan
global (SDG 3).




6 Mampu menganalisis Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan Project-Based Melakukan analisis Analisis Kualitas Data 4%
dan mengolah data menginterpretasi . . kualitas dataset FASTQ dan Teknik
metrik kualitas data eksekusi command- | Learning NGS dari database Pre-processing
mentah Next- ) sekuensing dan line, validitas file (PiBL) yang publik dan (Trimming/Filtering).
Generation Sequencing melakukan ikombinasik menyusun laporan Algoritma dan
(NGS) dari format pembersihan data output, dan dikombinasikan perbandingan Implementasi Read
FASTQ hingga BAM (tfriTtTing) secara ketajaman analisis | dengan prcty)fillkualciitas éligf;nmen_t(t}t‘arhadap
: " efektif. . : sebelum dan eferensi Genom.
melalui tahapan quality Keberhasilan laporan QC. Bentuk: | demonstrasi sesudah timming. Prosedur Post-
control, alignment, dan menjalankan proses Proyek praktikum praktikum Mengunggah skrip glignmem: Kongersi
post-alignment alignment dengan " bash atau log AM ke BAM, Sorting,
processing. parameter yang (IaF) reporlt) dan te:? Ifomputa5| di aktivitas proses Indexing, dan Mark
sesuai untuk unjuk kerja berbasis | lingkungan alignment hingga Duplicates.
menghasilkan komputasi. Linux/Terminal. post-alignment
pemetaan sekuens processing dari
yang akurat. [TM: 1x(3x50')] g%tas_ﬁt yang
emampuan . iberikan.
melakukan manipulasi (PT+BM: : [PT: 1x(3x60")]
data alignment hingga (1+1)x(3x60)]
menghasilkan format
BAM yang valid dan
terstandarisasi.
7 Mampu menjalankan Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Project-Based Melakukan Konsep dan teknik 4%
dan menganalisis melakukan proses " i L . pemrosesan data pemetaan sekuens
ineline Variant Callin alignment sekuens prosedur teknis, earning sekuensing (read alignment) pada
pipeline Variant Lalling mentah terhadap validitas file output | (PjBL), praktik (FASTQ) menjadi genom referensi
untuk menghasilkan file genom referensi VOE | . file VCF melalui menggunakan
VCF serta dengan parameter (VCF), serta aboratorium server perangkat lunak BWA
mengideniikasi mutasi Koborhasian dalam | Keraman analisie | komeuter, dan hakLmgan Linis Al ker (ipeline)
atau variasi genetik. mengeksekusi pipeline data varian. Bentuk: | diskusi Menyusun laporan variant calling
varianrt] ca:Eng ?:ng\?é': Praktikum terbimbing | kelompok. [TM: tgrtuli?kmengenai menng(l;Eakaln GAT&(
menghasilkan file . identifikasi mutasi atau tools untu
yanggbebas dari (hands-on), laporan | 1x(3x50)] spesifik dan menghasilkan file
l;(esdallahan form?’n hasil analisis proyek, | [PT+BM: gan;paknﬁ/a hasil Variant Call Format
edalaman analisis i i ! erdasarkan hasil .
dalam dan kuis teknis. (T+1)x(3x607)] anotasi data VCF. Teknik anotasi dan
mengidentifikasi dan [BM: 1x(3x60")] interpretasi fungsional
mengklasifikasikan variasi genetik (SNP
jenis-jenis variasi dan Indel) untuk
genetik yang mengidentifikasi
ditemukan dalam dampak mutasi pada
dataset. protein atau fenotipe.
8 Ujian Tengah Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Asesmen Pengerjaan Konsep dasar 20%
Semester (UTS) menjelaskan . logik iri dal perangkat soal bioinformatika dan
terminologi dasar jawaban, logika mandiri dalam ujian pada platform manajemen data pada
bioinformatika serta penyelesaian bentuk ujian e-learning sesuai database biologis
kemampuan lah. d dari dengan durasi (NCBI, UniProt, dan
melakukan navigasi | Mmasalan, dan aring yang ditentukan. PDB).
dafn ekst.re;jksi. kesesuaian terkendali (PT: rli‘enllgunglgalhan file Algl;(oritmel(genyejajaran
informasi dari : . . asil analisis sekuens (Pairwise
database biologis interpretasi data 1X(3x50') sekuens (format Alignment, Multiple
primer maupun biologis. Bentuk: Tes .fasta atau .txt) Sequence Alignment)
sekunder. tertulis (Ujian sebagai bukti dan pencarian
Kemampuan d praktik komputasi homologi
menganalisis Tengah Semester) selama ujian. menggunakan BLAST.
hubungan i f Metode filogenetika
kekerabatan antar melalui Learning molekuler dan teknik
sekuens melalui teknik | Management pemodelan struktur
penyejajaran dan System (LMS). protein secara
interpretasi nilai komputasi.
signifikansi statistik
hasil BLAST.
Ketepatan dalam
mengonstruksi pohon
filogenetik serta
memvalidasi model
struktur protein
berdasarkan
parameter fisikokimia.
9 Mampu menganalisis Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Project-Based Mengunggah skrip Struktur dan 5%
profil taksonomi dan mengonstruksi dan intak L . R (.Rmd) dan hasil manipulasi objek
K K memvalidasi objek sintaks earning ekspor grafik phyloseq (OTU/ASV
eanekaragaman data phyloseq dari pemrograman R, (PBL) yang analisis table, taxonomy table,
hayati ($\alpha/\beta$- data mentah liditas int asi K keanekaragaman dan sample data)
diversity) dari data metagenomik. validitas interpretasi | mencakup hayati ke sistem dalam lingkungan R.
metagenomik KemamﬁuanA lisasi statistik, logika demonstrasi mangjelm_en ?/iiualisas_igrofil
Ilngkun.gan (Eco-Data) %ﬂég’;igqa{ﬂzgﬁgﬁs' berpikir kritis dalam | teknis, latihan pern gajaran kﬁalﬁgggn rae?latif
be'bssb's F:((PhWOSGQ) yﬁng informatifbdaln analisis biologi, dan | mandiri Menlzusgnfnarasi mikroorgankismg |
untuk bio-konservasi akurat secara biologis. : : : singkat di forum menggunakan bar plot
(SDG 13 & 15). Keakuratan dalam kesesuaian solusi berbasis . diskusi daring dan heatmaps.
mengbhitudng s‘:erta dengan target SDG. | komputasi, me?lgensi %eran Kalkulasi dand .
membandingkan . ; ; profil mikrobioma interpretasi indeks
indeks kekayaan dan Be”“,‘k' Laporan . diskusi sebagai bio- $\alpha$-diversity
kemerataan spesies | praktikum berbasis | kelompok indikator (Shannon, Simpson,
antar sampel R-Markdown, unjuk | pakar, dan kesehatan dan Chao1) pada
lingkungan. X ’ . T ekosistem dalam berbagai tipe
Kemampuan kerja (demonstrasi | presentasi mendukung SDG ekosistem.
menginterpretasikan | coding), dan studi hasil analisis 15. Analisis $\beta$-
pengelompokan L [PT: 1x(3x60")] diversity melalui
komunitas mikroba kasus analisis data | data Eco-Data. ordinasi (PCoA/NMDS)
berdasarkan variabel | lingkungan. [TM: 1x(3x50")] menggunakan metrik
lingkungan melalui PT+BM: jarak Bray-Curtis dan
plot ordinasi. [PT+BM: UniFrac.
Kedalaman sintesis (1+1)x(3x60")] Integrasi hasil
antara temuan data bioinformatika
metagenomik dengan metagenomik dalam
urgensi tindakan penyusunan argumen
konservasi pada kebijakan konservasi
ekosistem yang berbasis bukti (SDG
terancam. 13 & 15).
10 Mampu melakukan Kete_p:laltaz | Kriteria: Ketepatan | Case-Based g?rgu?ggag slér)ip gfiﬂsciip datsark?Nﬁ-t 4%
isi ; menjelaskan alur L .R atau .Rm eq dan struktur data
an“s's 9ll<spre5| gen penyiapan data count | Prosedur analisis Method dan hasil analisis count matrix.
flerensial matrix untuk analisis | data, akurasi Praktikum ekspresi gen Pemodelan statistik
menggunakan DESeq2 ekspresi gen. . . P diferensial pada berbasis distribusi
berbasis metode Ketepatan dalam interpretasi output | Terbimbing dataset yang Binomial Negatif pada
statistik inferensial (rjr]etn%rapkBa_n mo_dflsl statistik, dan (Hands-on) gitlentuﬁll?ske _I?EKSQSZ. lisasi
S istribusi Binomial B alam X eknik normalisasi
untuk mengldentlflka§| Negatif pada dataset kebenaran sintaks menggunakan Melakukan data dan estimasi
gen yang mengalami RNA-Seq. pemrograman R. perangkat interpretasi visual parameter dispersi.
perubahan ekspresi Kemampuan . : hasil analisis Prosedur uji
melakukan Bentuk: Laporan lunak RStudio. berupa Volcano signifikansi (Wald test)

secara signifikan.

normalisasi data dan
menghitung nilai
dispersi secara akurat
menggunakan fungsi
DESeq2.

Ketepatan dalam
mengidentifikasi gen
signifikan berdasarkan
nilai p-adjusted dan
log2 fold change.

praktikum (analisis

dataset publik) dan
kuis objektif melalui
LMS.

[TM: 1x(3x50")]
[PT+BM:
(1+1)x(3x60")]

Plot dan MA Plot
melalui forum
diskusi daring.
[BM: 1x(3x60")]

dan koreksi multiple
testing (FDR).




11 Mampu menyajikan Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Case-Based Mengunggah skrip Teknik visualisasi dan 4%
dan memplot data log2 . s analisis dan file interpretasi signifikansi
. . fold change dan p- visualisasi, Method (CBM) gambar hasil statistik serta besaran
menginterpretasikan value serta kedalaman dan Praktikum visualisasi perubahan ekspresi
hasil analisis ekspresi mengidentifikasi gen | . i biologis. | Terbimbi (Volcano Plot, pada Volcano Plot.
gen diferensial melalui yang terekspresi interpretasi biologis, | Terbimbing Heatmap, PCA) ke Prinsip
visualisasi Volcano se(c:jarail/dliferen's;jlalt dan sistematisasi menggunakan I'\-Aearning " Fsi‘ngtelqm;;cakan data
pada Volcano Plot. h anagement clustering) dan
Plot, Heatmap, dan Ketepatan dalam laporan hasil perangkat System (LMS). visualisasi pola
PCA secara sistematis menyusun matriks analisis. Bentuk: lunak statistik Menyusun narasi ekspresi genetik pada
dan kritis. ekspresi gen dan . p interpretasi Heatmap.
menginterpretasikan Portofolio hasil R atau platform biologis dari hasil Konsep reduksi
pola pengelompokan | analisis data dan bioinformatika visualisasi data dimensi untuk
(clustering) antar presentasi berbasis web. ekspresi gen pada identifikasi variansi
sampel pada forum diskusi dan pengelompokan
Heatmap. kelompok. [TM: 1x(3x50)] daring. sampel pada Principal
Ketepatan dalam [PT+BM: [PT: 1x(3x60")] Component Analysis
menjelaskan distribusi :
sampel dan kontribusi (1+1)x(3x60')]
variabel terhadap
komponen utama
pada plot PCA.
12 Mampu merancang Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Project-Based Mengunggah skrip Teknik ekstraksi fitur 4%
dan melakukan . h . pemrograman dan penyandian
h . transformasi sekuens | implementasi Learning (Python/R) yang sekuens biologis (k-
mengimplementasikan biologis mentah algoritma, efisiensi | (PjBL) yang berisi alur kerja mer counting, one-hot
model Machine menjadi representasi Kod K lengkap dari encoding, dan word
Learning untuk fitur numerik yang siap | X0d€ pemrograman, | mencaxup preprocessing embedding).
melakukan klasifikasi céiproses oleh mq?ﬁl. dan ketajaman demonstrasi hinkgga klasiéikasi Algogi.tmal Klasifikasi
P esesuaian pemilihan . ’ : sekuens pada machine learning
sekuens biologis serta dan implementasi analisis hasil praktikum, repositori GitHub untuk data genomik
megglevalua5| :lnerja glgloritma klasifikasi evaluasi. Bentuk: pengerjaan %talu t()aoogle Eisan prote\c/)mik
model secara kritis. alam menangani . olab. upport Vector
karakteristik spesifik Proyek proyek mandlrl, Menyusun laporan Machine, Random
&ataa |sekuens bilologis. pemrograman dan sesi gvfllua?i kritisPDF (F;oresti dan N |
edalaman analisis i i i ; lalam format onvolutional Neural
dan objektivitas dalam (coding prolgc't) dan dls,kUSI yang Networks).
megglevaluasi kinErja laporan analisis asinkron. [TM: me;nbandin‘glganI M?'t(;ik §V8|L(JjaTi dan
model menggunakan i , performa minimal validasi model
metrik statistik yang teknis. 1X(3x507] dua algoritma klasifikasi (Accuracy,
relevan. [PT+BM: berbeda pada Precision, Recall, F1-
(1+1)x(3x60')] dataset sekuens Score, dan kurva AUC-
yang sama. ROC).
[BM: 1x(3x60"]

13 Mampu menganalisis Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Case-based Mengunduh data Konsep dasar Protein- 4%
dan mengevaluasi menjelaskan konsep . ! PPI dari database Protein Interaction
o b N interaksi protein dan | analisis data, Learning dan publik (seperti (PPI) dan representasi
jaringan interaksi merepresentasikannya | validitas interpretasi | praktikum STRING atau data dalam bentuk graf
protein (PPI Network) ke dalam bentuk ologis terh K BioGRID) dan (node dan edge).
menggunakan matriks adjasensi atau | Piologis terhadap omputer melakukan Metrik topologi
pendekatan graph E(aftar tepi (edge list). | hasil komputasi, dan | terpandu. [TM: visualisasi awal Erin%an ka: d

: emampuan : y f jaringan. ioinformatika: degree,
analyt_lcs u_n_tuk ) menghitung dan sistematika laporan. | 1x(3x50')] Menganalisis betweenness,
mengidentifikasi menginterpretasikan | Bentuk: Praktikum | [PT+BM: parameter topologi closeness, dan
karakteristik dan berbagai metrik i . jaringan eigenvector centrality.
hubungan antarprotein. sentralitas untuk mandiri (1+1)x(3x607] menggunakan alat Teknik klasterisasi

menentukan protein menggunakan bioinformatika jaringan dan deteksi
hub dan bottleneck. serta menyusun komunitas untuk
Ketepatan dalam p?rangkat. lunak X laporan evaluasi identifikasi modul
melakukan visualisasi (seperti kritis mengenai fungsional atau
pengelompokan Cytoscape) dan peran protein kompleks protein.
(clustering) pada . - utama dalam

jaringan PP untuk laporan hasil analisis jaringan tersebut.

mengidentifikasi kasus. [PT: 1x(3x60")]

modul fungsional atau

kompleks protein.

14 Mampu Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Project-Based Mengunggah Arsitektur dasar R 4%

mengintegrasikan menyusun struktur ) . tautan repositori Shiny (Ul dan Server)
s o arsitektur komponen | logika pemrograman, f Learning kode sumber serta struktur layout
pipeline analisis Ul dan logika Server | fungsionalitas fitur (PBL) yang aplikasi yang telah flexdashboard untuk
bioinformatika R ke pada aplikasi R Shiny | . P L mengintegrasikan visualisasi data
dalam arsitektur atau flexdashboard. | interaktif, efisiensi meliputi pipeline biologis.
antarmuka aplikasi web Keberhasilan ialam eksekusi pipeline, demonstrasi b:oi?formé‘tit‘a lée Tgkr;.ik integ:jagi fungsi
N " : mengintegrasikan : . i, atform GitHub. ipeline analisis
mteraktllf multiplatform skripgpipegljine analisis dan kualitas estetika | teknis (live R/Iempublikasikan Eiginformatika ke
tsiifbasfis F; nboard giolinforrlnatha ke antarmuka. Bentuk: | coding), diskusi aplikasifwekij dsilam modul reaktif R
iny/flexdashboard. alam alur kerja interaktif pada iny.
aplikasi yang Proyek kelompok, dan server hosting Strategi optimasi
fungsional. pengembangan asistensi (seperti antarmuka pengguna
Kemampuan . perangkat lunak proyek mandiri. shinyapps.io) dan (Ul) yang responsif
mengimplementasikan ) } ) mengumpulkan dan prosedur
desaindanta;rguka (unjuk kerja) dan [TM: 1x(3x50')] laporan teknis de%riyment aplirasé
yang adaptif dan i aplikasi . pengoperasiannya. web ke server cloud.
Mmemastikan aplkasi | Comonstrasi aplikasi. | [PT+BM: [PT: 1x(3x60)]
dapat diakses di (1+1)x(3x60)]
berbagai platform
(multiplatform).

15 Mampu Ketepatan dalam Kriteria: Orisinalitas | Project-Based Mengunggah Metodologi formulasi 5%

merumuskan dokumentasi algoritma dan alur

memformulasikan dan
mempresentasikan
solusi analitik genetik
interaktif yang solutif,
kreatif, dan bernilai
guna tinggi (Edu-
Technoecopreneurship
Capstone Project).

algoritma dan alur
kerja analisis genetik
yang solutif.
Kreativitas dalam
mendesain fitur
interaktif untuk
visualisasi data
genetik.

Kemampuan
mengintegrasikan nilai
edukasi, teknologi,
dan kewirausahaan
dalam proyek.
Kualitas presentasi
dan efektivitas
demonstrasi
purwarupa dalam
menyampaikan solusi.

ide, ketepatan
metodologi,
skalabilitas solusi,
dan daya tarik visual.
Bentuk: Penilaian
Proyek (Capstone
Project), Portofolio,
dan Presentasi
Lisan.

Learning
(PjBL), Diskusi
Kelompok, dan
Mentoring
Terfokus. [TM:
1x(3x50)]
[PT+BM:
(1+1)x(3x60")]

teknis dan kode
program (source
code) ke repositori
daring
(GitHub/GitLab).
Mengunggah
video pitch proyek
dan poster produk
ke Learning
Management
System (LMS).
[PT: 1x(3x60")]

kerja analisis genetik
untuk solusi masalah
biologi molekuler.
Pengembangan
antarmuka interaktif
(UI/UX) dan visualisasi
data genomik yang
kreatif.

Analisis nilai guna dan
strategi implementasi
Edu-
Technoecopreneurship
dalam produk
bioinformatika.

Teknik komunikasi
publik dan demonstrasi
purwarupa solusi
analitik genetik.




16 Ujian Akhir Semester Ketepatan dalam Kriteria: Ketepatan | Asesmen Pengunggahan Penyelarasan sekuens 20%
(UAS) melakukan analisis . ) berkas jawaban (Sequence Alignment)
kesejajaran sekuens | Prosedur teknis, sumatif ujian akhir dalam dan pencarian
serta interpretasi logika analisis data, | mandiri. (PT: format PDF database biologis
signifikansi statistik K 1 § melalui Learning (BLAST).
hasil pencarian pada | 9an kebenaran x(3x50°) Management Analisis filogenetika
database. interpretasi hasil System (LMS). molekuler dan
Kemampuan dalam imulasi. Bentuk: Pengunggahan file konstruksi pohon
mengonstruksi pohon | SIMulasi. Bentuk: log hasil simulasi evolusi.
filogenetik Tes tertulis (esai) bioinformatika ke Pemodelan struktur
menggunakan . | repositori daring protein dan
algoritma yang tepat dan UJ'?” praktikum yang telah penambatan molekul
dan menginterpretasi | berbasis komputer ditentukan. (Molecular Docking).
hubungan g
kekerabatan antar (Computer-based
organisme. Test).
Kemampuan dalam
memprediksi struktur
tiga dimensi protein
serta mensimulasikan
interaksi molekuler
antara ligan dan
reseptor secara
komputasi.
Catatan
1. Capaian Pembelajaran Lulusan Program Studi (CPL-Prodi) adalah rumusan kemampuan yang harus dimiliki oleh lulusan program studi yang mencakup
sikap, penguasaan pengetahuan, keterampilan umum, dan keterampilan khusus sesuai dengan jenjang kualifikasi, yang diperoleh melalui proses pembelajaran.
2. CPL-Prodi yang dibebankan pada Mata Kuliah adalah bagian dari CPL-Prodi yang dipilih dan relevan untuk dikembangkan melalui suatu mata kuliah, sebagai
dasar perumusan capaian pembelajaran mata kuliah.
3. Capaian Pembelajaran Mata Kuliah (CPMK) adalah kemampuan yang dirumuskan secara spesifik dan diturunkan dari CPL-Prodi yang dibebankan pada mata
kuliah, serta menggambarkan kompetensi yang harus dicapai mahasiswa setelah menyelesaikan mata kuliah.
4. Sub-CPMK adalah kemampuan akhir yang direncanakan pada setiap tahap pembelajaran, sebagai penjabaran lebih rinci dari CPMK, bersifat terukur dan dapat
diamati sesuai dengan materi pembelajaran.
5. Indikator Penilaian adalah pernyataan spesifik dan terukur yang digunakan untuk menilai ketercapaian Sub-CPMK, baik dari proses maupun hasil belajar
mahasiswa, yang didukung dengan bukti penilaian.
6. Kriteria Penilaian adalah tolok ukur yang digunakan untuk menentukan tingkat ketercapaian hasil belajar mahasiswa berdasarkan indikator penilaian, guna
menjamin penilaian yang objektif, konsisten, dan adil. Kriteria penilaian dapat bersifat kuantitatif dan/atau kualitatif.
7. Bentuk Penilaian meliputi penilaian tes dan non-tes sesuai dengan karakteristik capaian pembelajaran.
8. Bentuk Pembelajaran meliputi kuliah, responsi, tutorial, seminar atau bentuk lain yang setara, praktikum, praktik studio, praktik bengkel, praktik lapangan,
penelitian, dan pengabdian kepada masyarakat.
9. Metode Pembelajaran merupakan cara penyampaian pembelajaran yang digunakan untuk mencapai capaian pembelajaran, antara lain Small Group
Discussion, Project Based Learning, Case Based Learning, Collaborative Learning, Discovery Learning, Self-Directed Learning, serta metode lain yang relevan.
10. Materi Pembelajaran adalah bahan kajian yang disusun secara sistematis dalam bentuk pokok dan sub-pokok bahasan untuk mendukung pencapaian Sub-
CPMK.
11. Bobot Penilaian adalah persentase kontribusi setiap komponen penilaian terhadap nilai akhir mata kuliah, yang ditetapkan secara proporsional sesuai tingkat
kompleksitas dan ketercapaian Sub-CPMK, dengan total keseluruhan sebesar 100%.
12. TM = Tatap Muka, PT = Penugasan Terstruktur, BM = Belajar Mandiri.
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