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PENDAHULUAN

A. Apersepsi

Pertanyaan Jawaban

Apakah yang kamu ketahui
tentang genetik?

Apakah kamu tahu dan pernah
menggunakan SMS?

Apakah kamu tahu dan pernah
menggunakan NCBI

Penyakit-penyakit genetik apa
yang kamu ketahui?

Apa yang kamu ketahu
tentang penyakit obesitas?

Bagaimana peran bioteknologi
dalam pengembangan obat?

Tontonlah video berikut
a) Genetika

https://youtu.be/8rbMQwzmQrk?si=A1 AuTa2CTImMoDO

Explained
in3

Minutes
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b) Gen Obesitas
https://youtu.be/jufMNsJxD-4?si=fw_y7cOnXVMqyrlk

@ The Role of G“Ub{"&lly Epidernic
N . 3 I '

Watch on [ YouTube

c) Bioteknologi Pengembangan Obat
https://youtu.be/PN_laYMtTdU?si=-IgqmbOEDc7wP7AGCu

Watch on (IEB Youlube
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INVESTIGASI

Obesitas atau kegemukan berlebih adalah masalah kesehatan besar di seluruh dunia.
Tidak hanya membuat orang merasa tidak nyaman, tapi juga meningkatkan risiko terkena
penyakit serius seperti diabetes, jantung, dan kanker. Selain pola makan dan gaya hidup,
para ilmuwan juga menemukan bahwa gen (faktor keturunan) ikut berperan dalam
menyebabkan obesitas. Artinya, ada orang yang memang lebih mudah gemuk karena
faktor genetik.

Obesitas adalah masalah global yang terus meningkat dan berkontribusi terhadap
berbagai penyakit kronis seperti diabetes tipe 2, gangguan kardiovaskular, dan kanker.
Faktor genetik diketahui berperan signifikan dalam kecenderungan terhadap obesitas,
namun masih banyak gen yang belum ter karakterisasi secara tuntas.

a. Identifikasi dan Eksplorasi Gen Obesitas

1.Melakukan identifikasi gen FTO, PPARG, ADRB3, dan FABP2 yang berperan dalam
obesitas dengan mencari informasi mengenai lokasi gen, fungsi, serta kaitannya
dengan penyakit metabolik.

2.Mengunduh sekuens gen FTO, PPARG, ADRB3, dan FABP2 dalam format FASTA, baik
berupa sekuens DNA maupun protein.

Berikut merupakan data mengenai masing-masing gen obesitas pada manusia

Simbol Nama Lokasi JaringanEkspresi Eungsi Patologi Penyvakit

FTO FTO a- 16912.2 | Otak. kelemiar adrenal, dan | Membalikkan kemusakap DNA dan RNA | Hubungan — vang
ketoglutarate 25 ja0ngan lannya, teralkilast oleh demetilasi oksidaut kuat dengan BMI,
dependent tisiko obesitas dan
dioxygenase T2DM

peroxisome 3p25.2 | Ekspresi bias pada lemak, | Membanm dalam mengamyr uanskrinsi | obesitas DM,

PPARG | proliferator kandung kemib, usus bgsag | berbagal gen; penganr  diferensiasi | atsresklerous,
activated lambupg, dan  sembilan | adiposit kanker
receplor JArNgan lamnva
adrenergic 8p11.23 | Ovarium, kandupg kemih. | Memediasi aktivasi adenilat siklase vang | obesitas dan
ADRB3 |receptor p 3 plasenta, dan dua jaringan | diinduksi katgkolamin melalui aksi | gangeuan terkait
lainnya protein G, terlibat dalam 18gulasi | berag badan
lLipolisis dan termogenssis
FABP2 |fatty acid- 4926 Usus halps, usus dua belas | Protein  peggikat asam lemak, | obesitas,  penyakit
binding protein Jari, usus besar penyerapan, melabolisme ioiaseluler (2inial.  gangeuan
2 pengangkuian  asam  lemak  gapial | mefabolisme

panjang: dapal bertindak sebagai sensor
lipid untuk mempertahankan
homeostasis gnergi

uoLIVEWORKSHEETS



b. Tahapan- tahapan untuk mengunduh gen obesitas (FTO, PPARG, ADRB3, dan

FABP2) dalam format fasta pada NCBI

1.Buka situs NCBI melalui peramban Google Chrome atau akses langsung melalui tautan
berikut: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene.

2.Pada kolom pencarian (search bar), ketik nama gen yang berkaitan dengan obesitas,
misalnya "FTO".

3.Setelah hasil pencarian ditampilkan, pilih gen FTO yang berasal dari Homo sapiens.

4 Gulir halaman ke bawah hingga Anda menemukan bagian berlabel "FASTA", kemudian
klik pada tautan tersebut.

5.Setelah halaman FASTA terbuka, klik tombol "Send to" yang biasanya terletak di bagian
kanan atas.

6.Pilih opsi "Gene Features" dari menu yang tersedia.

7.Terakhir, klik tombol "Create File" untuk mengunduh file dalam format FASTA.

Langkah 2

Log in

Gene G v fio Search

Using Gene
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New - Visualize gene across multipla species

RafSeq Sequences + Sepech Cwisdy
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AL T T TG TG T CGGA L T GGGARAT TCTCCTGT GL TAAATCL O TGOLGLTCGLGRETETIEL Format o
COIGGTGCATCCTOOGAGTTGTAGT TT TTTCTAL T CAGAGGGAGAATAGE TCCAGAC GOGAGLAGGAL 6L =
THAGAGAALTACATGLAGGAGGC GGEGE T CAGGEI GAGGGATCTADGIAGC T TGL GG T GOL GAAGGTGGL | FASTA WI =
TTTASTGECAGCA TEANGIECACCCOGAL TEOUEAGEAAL BABAGC G BAAGLT AMGGT ATETCGEGCTC Lc“ Fie |
O GGEGlC TEGAGAT LT TCETECGE TG TRAGLAACEATCAGGGAACCGEAAGGEC TTEGETTTEATEELGA e B2 P
GLOGATECGUGE TET TARAL TAAGGEA TRACAGEGLCTTGTCAGL AAGGHGAL CTHRAGATAT TAGAGGGG
ATOTTACARAT TOOTGE TCTTCAGHA TOCAGGCCOAGTC T YA T TOGATC BOC TEAAARA TRALAALC AAD ‘I'l!l'pll. this squance -
AR ATTT T TG T T T T GCATCTATTC LT TGGT TARATTIGICGECATCCC TG TROCTCAGT Fun BLAST
AL GEATTC T CAGATEAL TATRATCATACCAB TETGC TTTCTCATAATEGTC TCTRAGGAC TEAGAT
GG AGATGAAAT AT TET G AGT CAGL TG TET TTCT TYGGAA CAATTGTCTCCBTGACCGOCTGATA Pick Primers
ACAGTTTGTGTCT T T TAG G TOTGEATATGAATC TT TAAC TACATTGCTCCTETCTACCTTTOATGTTE
AGCTTCTGGETAGT TGLCATTCCATGOGATGACCAT AATAATGGLAACAGAIATTTTAAAAAGLATTTATT
GGG T CAGGCAC TG AT TAAG TGC AT AN TAT TTAAATTAT T TCATATCATTGTCACAGCAGATTGOAAG Related information *
ATAGATATTATACAGATGAAGTATAM TAACAGI L CAGC T TCACAGATGAAGAAL TOAGGL TCAGAAGLA -
TTGAETaT T T T T T T T AT TCCCARAC T AGATCCTGT TRAT TTGTC TACGTATATTGGGRATATG Assambly
COCACTTTTT T T T I T AT CTCCAC TACCT TEoACCAAGC TAC CATTATCTTT T TRATAGRITGTTGE BioProject
AATAGCCTATTGATTGECCTACACT CACTCTACAL CCTAACTTAACTCTRCT TCCACCTTCTCICCCTTC o
COTCAALTALCAT TCTCT T TRCACACCAT AGAGT AAGATC T TOGTRARATGLAAATATART TATGTCCC Pratain
T T T LT TAC T TG CAACCACCTOT TTAARAATAT TCCATORCTTTCTATTACTCTTAGGATA
RGO AAAACTTCACATTGLCTACAAGATCCTGLATOATCTGGAC CCTACCTGE TTTCACAALCCLATTG PubMad
GATAT AL ALY T T T T G TALCAG T CACT T TEGLC TTCTTARRAGTCAL TCTTCACTATACTTTA -
TOOEC TTEAGGECCTTTECACATGTCAT TTECTECC TAC TE TAT GTTAGECARATATTBECAGTRAATA it
ACAGTGT TARATAM GTAGACACAGT TCTTGC TTTCATAGAAT TT CATCTTACACGTGAGTCTGTTTAGG Companents (Care)
GrAATACACC TARGGAT T TAARA TATAARAT TR TCTATATTOACCTGAGT TATTGCAGTATY TCGTAR
AL AR SLTT VP AL WVALLN S VALY, T AAATARTANATTALAALT A LAFAFALSAALA Full toxi In PMC

£ Type here to search
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c. Tahapan-tahapan menggunakan SMS (Sequence Manipulate Suite)

,h_ttps:g[www.bioinformatics.orgzsms2{)

€ = @ (%5 ditpsswww bisinformatics orgismss/ 3 Gaagle Lens 1:-‘:] [ ]

Sequence Manipulation Suite:
Version 2

= The e Sule s a of JavaSeript programs or generaling, lofmatting, and aialyzing shar DA and proten seouences. It & cofrmanly
usesd by molecular bickagists, o (eaching, and for program and algorithm testing

» See the abow the Sequence Manpulation Suie page for mone nformation about individuel Sequence Manipulation Suse programs

= Yo AN easily s thi Sequenct Manipulation Suité of your own web Sis, of you oo use it Gi-ling

= This wersson of fhe Sequance Manipulaion Suile represents & complets r-wrile of e previous vension. The new vession is museh faster and has many new
features, The previous version of the Seguence Manipulation Swie can sill be accessed

= Send questions and cOMments 1 SIoMhandEuaiena ca

e windond | o | cilalion

Ts avnlyew
Saquancs Figunas
Ackin B Loroervilidr
Cicicn gy P s s

-
Fremes blap
Rwrean Map

L3 » @ %5 bicinformalics.cng/ema2/sample_dna hbml o @

Sequence Manipulation Suite:
Sample DMA

Sample DNA randamly selects bases from the guide sequence unbl 4 sequence of (he lngih you specty is cansiructed. Each selecied base i replaced so that I can be
salecied again,

Ender he length of the sequence you wish 1o constiuct Maxemum aceepted value s 10,000,000

100

Paste the rew of FASTA guice Sequence indo The texd ared befow. Input imit = 10,000,000 characters
rsample Lequence

saaasasssaatt

(Sicean] G | ot
» Number of sequences io generaie: 1

*“This page requires JaveScript. See browser compatibiliy
*¥ou can mirror this page of use i ofi-ine.

raw window | home | citabon
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3. Kemudian, sequence DNA yang sebelumnya sudah di dapat pada website NCBI
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4. Kemudian, klik Submit dan nantinya akan muncul hasil potongan DNA

A

>sampled sequence | consisting of 100 bases.

bse s rephaces o that it can be

5. Selanjutnya, dilakukan perlakuan yang sama oleh 3 gen lainnya




6. Translate — Menerjemahkan sekuens DNA menjadi protein.
Reverse Complement — Untuk memahami orientasi rantai DNA.
ORF Finder — Menemukan kerangka baca terbuka (Open Reading Frames)
pada gen target.
GC Content — Menilai kestabilan gen berdasarkan kadar GC.
Protein Stats — Mengetahui berat molekul, komposisi asam amino.

Tujuan: Menyaring kandidat target dan menyiapkan data untuk docking
molekul obat.

7. Desain dan Pemodelan Molekul Obat Awal (Konseptual)
* Berdasarkan protein target dari FTO, PPARG, ADRB3, dan FABP2, sekuens
protein yang telah dianalisis dapat dijadikan dasar desain obat.
* Senyawa bisa dipilih berdasarkan literatur atau basis data obat seperti
DrugBank (langkah ini di luar NCBI/SMS, tapi bersifat tambahan).

JAWABAN:




Harap jawab pertanyaan berikut lagi.

Pertanyaan

Apakah yang kamu ketahui
tentang genetik?

Apakah kamu tahu dan pernah
menggunakan SMS?

Apakah kamu tahu dan pernah
menggunakan NCBI

Penyakit-penyakit genetik apa
yang kamu ketahui?

Apa vyang kamu ketahui
tentang penyakit obesitas?

Bagaimana peran bioteknologi
dalam pengembangan obat?

Jawaban

Mari kita lihat kembali jawaban Anda sebelum dan sesudah kegiatan
ini. Jika jawaban Anda kini lebih lengkap dan jelas, selamat! Artinya

pemahaman Anda meningkat.

Namun jika belum ada perubahan, jangan khawatir. Itu tandanya
masih ada ruang untuk belajar. Silakan pelajari kembali materinya
dan jangan ragu untuk berdiskusi dengan guru atau teman. Terus
semangat, karena pemahaman akan datang seiring usaha!
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