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Abstrak 
Klasifikasi kanker merupakan suatu topik penting dalam dunia kedokteran. Data mikro array merupakan suatu 
kumpulan data lengkap dengan ekspresi gen yang diambil dari beberapa pasien kanker. Penelitian ini bertujuan 
untuk melakukan klasifikasi kanker menggunakan ekspresi gen sebagai fitur yang dilatihkan pada jaringan syaraf 
tiruan. Penelitian ini menggunakan Elman Recurrent Neural Network sebagai mesin klasifikasi 
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PENDAHULUAN 
 

Kanker adalah salah satu penyakit yang 
menjadi penyebab utama kematian manusia 
diberbagai negara. Menurut WHO pada tahun 
2012 terjadi 14 juta kasus baru dan 8,2 juta 
terkait kematian yang disebabkan oleh kanker, 
dan jumlah tersebut diperkirakan akan 
meningkan 70% selama dua dekade 
mendatang [1]. Karena itu, sangat diperlukan 
suatu teknologi yang mampu mendeteksi 
penyakit kanker lebih awal dengan analisis 
yang akurat, sehingga penyakit kanker dapat 
ditangani sejak dini 

Pada beberapa tahun terakhir, suatu 
analisis dan diagnosis kanker dilakukan 
dengan menggunakan microarray data. DNA 
microarray, merupakan suatu teknologi yang 
digunakan untuk memonitor suatu ekspresi 
data (gen) dalam jumlah yang sangat besar dan 
berbeda secara bersamaan. Teknologi 
microarray telah digunakan untuk diagnosis 
medis dan analisis gen, terutama untuk 
memeriksa bagaimana pola ekspresi gen 
berubah dalam kondisi yang berbeda. Dengan 
analisis data ekspresi gen berupa microarray 
tersebut, memungkinkan suatu medis untuk 
dapat mengetahui apakah seseorang terkena 
suatu kanker atau tidak. Maka dari itu 
microarray sangat memiliki peran dalam 
diagnosis kanker. 

Aplikasi microarray banyak digunakan 
dalam deteksi kanker, dimana sel kanker 
mengalami abnormalitas dalam meng-
ekspresikan gennya. Pada dasarnya, DNA 
microarray akan mengamati ekspresi genetik 
dari berbagai gen dengan jumlah yang 

mencapai ratusan bahkan ribuan secara 
bersamaan. Dalam analisis kanker, digunakan 
DNA normal dan DNA kanker yang kemudian 
akan di hibridisasi lalu akan dibaca dengan 
menggunakan laser (scanner). Klasifikasi data 
microarray merupakan salah satu kajian dalam 
bidang bioinformatika yang digunakan, salah 
satunya yaitu untuk analisis suatu kanker. 
Klasifikasi pada deteksi kanker, dapat 
dilakukan dengan mengelompokkan data ke 
dalam kelas yang sudah ditetapkan. 

Micorarray mampu menentukan ekspresi 
ribuan gen dan secara simultan memantau 
proses biologis yang sedang berlangsung [3]. 
Microarray merupakan bagian dari high 
dimensional data karena memiliki ratusan 
sampai dengan ribuan fitur [4]. Namun 
permasalahan yang terjadi adalah data 
microarray mempunyai jumlah variabel yang 
lebih besar dibandingkan dengan jumlah 
observasinya. Oleh karena itu, perlu dilakukan 
seleksi variabel dengan menggunakan metode 
fast correlation based filter untuk 
menyelesaikan permasa-lahan klasifikasi.  

Adapun beberapa peneliti yang telah 
bekerja untuk melakukan klasifikasi microarray 
data yaitu, Moorthy [14] mengusulkan skema 
klasifikasi menggunakan algoritma. Random 
Forest pada microarray data. Data yang 
digunakan adalah data Adenocarcinoma, Brain, 
Breast2, Breast3, Colon, Leukemia, 
Lymphoma, NCI60, Prostate, SRBCT. Untuk 
klasifikasi meggunakan Random Forest 
mereka melakukan uji coba pada nilai OOB 
error rate dengan kondisi, yaitu (1) nilai OOB 
error rate terendah dan jumlah subset paling 
sedikit (2) nilai OOB error rate terendah dan 
jumlah subset paling banyak (3) proses standar 
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atau default algoritma Random Forest. Dari 
penelitiannya diperoleh akurasi klasifikasi 
standar atau default algoritma Random Forest 
untuk seleksi gen selalu lebih rendah dari OOB 
error rate terendah dan jumlah subset paling 
sedikit dan OOB error rate terendah dan jumlah 
subset paling banyak. Vanitha [15] melakukan 
klasifikasi menggunakan algoritma Support 
Vector Mechine (SVM) dengan menggunakan 
2 microarray data yaitu Colon cancer dan 
Lymphoma. Mutual information (MI) antara gen 
dan label kelas digunakan untuk 
mengidentifikasi gen yang informatif. Gen yang 
terpilih digunakan untuk learning menggunakan 
SVM dan evaluasi pada penelian ini 
menggunakan metode Leave-one-Out Cross 
Validation (LOOCV). Metode yang diusulkan 
pada penelitian ini mampu mengurangi dimensi 
fitur dengan mengidentifikasi subset gen yang 
paling informatif serta memperbaiki akurasi 
klasifikasi. Tsun-Chen Lin, Ru-Sheng Liu, Ya-
Ting Chao, and Shu-Yuan Chen [20] tujuan dari 
penelitian yang dilakukan adalah untuk 
mengeksplorasi penggunaan data ekspresi gen 
dalam membedakan jenis kanker heterogen. 
Mereka menggunakan hybrid learning 
methodology algoritma genetika (GA) dan 
jaringan syaraf tiruan (JST) untuk menemukan 
subkumpulan gen yang optimal untuk 
klasi_kasi jaringan / kanker. Metode yang 
diusulkan diuji pada dua dataset microarray 
yaitu NCI60 dan GCM. Hasil dari penelitian 
yang dilakukan menunjukkan metode GA dan 
ANN tidak hanya unggul dalam pendekatan 
prediksi tetapi juga dapat mengurangi jumlah 
gen prediktif yang diperlukan dalam klasifikasi. 

Campos [18] pada penelitian nya 
menerapkan algoritma bayesian network untuk 
proses klasifikasi menggunakan microarray 
data, dimana dataset yang digunakan adalah 
Breast-cancer, CNS, Colon-cancer, DLBCL-
MIT, DLBCL-Stanford, Leukemia ALL-AML, 
Leukemia- MLL, Lung-cancer, Prostate-tumor. 
Pada penelitiannya, ekspresi gen dengan 3 
cara, yaitu (1) klasifikasi Bayesian yang 
diinduksi dari data microarray. (2) skema 
preprocessing untuk data ekspresi gen 
digunakan menginduksi pengklasifikasi 
Bayesian, dan (3) evaluasi Bayesian yang 
berbeda untuk jenis data. Lavanya [18] 
membangun kerangka komprehensif yang 
menggabungkan fitur seleksi dan teknik 
klasifikasi. Teknik klasifikasi yang digunakan 
adalah algoritma Naive Bayes. Sedangkan 
untuk fitur seleki menggunakan pengukuran T-
Test, Chi-Square Test yang digunakan untuk 
memilih kemungkinan gen yang berhubungan 
dengan kanker dari data ekspresi gen 
microarray yang besar. Dari kerangka 
klasifikasi yang dibangun berhasil melakukan 

klasifikasi sampel baru seperti yang terinfeksi 
atau normal. Deegalla [19] melakukan 
penelitian klasifikasi pada microarray data 
menggunakan algoritma KNN. 

Pada penelitian ini dilakukan klasifikasi 
terhadap data ekspresi gen menggunakan 
Algoritma Jaringan Syaraf Tiruan Elman 
Recurrent 

METODE PENELITIAN 

Data 

Jumlah data yang digunakan dalam penelitian 
ini sebanyak 174 sampel dengan 12533 gen. 
Setiap kelas dalam sampel menyatakan : 0 
Ovary, 1 Bladder/Ureter, 2 kanker payudara, 3 
Colorectal, 4 Gastroesophagus, 5 kanker ginjal, 
6 Liver, 7 Prostate, 8 Pankreas, 9 Lung Adeno, 
10 Lung Squamous 

Arsitektur JST penelitian ini seperti pada 
gambar di bawah 

Gambar 1. Arsitektur JST ERNN 
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HASIL DAN PEMBAHASAN 

Tabel 1. Parameter Pengujian JST 

 

 

 

Dengan menggunakan parameter – parameter 
tersebut di atas maka hasil pelatihan JST 
menunjukkan bahwa sistem mampu mencapai 
MSE: 1.38526e-11 sementara pada saat 
validasi, sistem mampu mencapai MSE: 0.15.  

Hasil pengujian tersebut menunjukkan bahwa 
arsitektur JST ERNN yang digunakan cukup 
handal dalam melakukan klasifikasi data 
kanker berdasarkan mikro array 

 
PENUTUP 

Kesimpulan 

Merujuk pada tujuan penelitian, hasil yang 
diperoleh selama pengujian maka dapat 
disimpulkan bahwa sistem dapat melakukan 
klasifikasi terhadap 10 kelas kanker dengan 
MSE pelatihan 1.38526e-11 dan MSE 
pengujian/validasi sebesar 0.15. Hal ini 
menunjukkan bahwa algoritma yang diusulkan 
dapat digunakan sebagai mesin klasifikasi 

Saran 

Beberapa hal yang dapat dilakukan untuk 
perbaikan penelitian ini antara lain: 

1) Penelitian ini dapat diujicobakan pada 
dataset microarray lainnya, sehingga dapat 
diamati hasil yang didapat pada berbagai 
dataset microarray yang lain. 

2) Perbaikan dapat dilakukan pada proses 
ekstraksi fitur dengan mencoba wavelet filter 
lainnya atau melakukan pemrosesan lebih 
lanjut pada nilai koefisien hasil dekomposisi 
sebelum dijadikan fitur masukan classifier, agar 
didapat hasil klasifikasi yang lebih baik. 
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