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Abstrak 
Penelitian ini dilakukan dengan melakukan analisa terhadap data micorarray, selanjutnya ekspresi dari ribuan 
gen yang merepresentasikan suatu jaringan pada manusia, akan diklasifikasikan sebagai jaringan kanker atau 
bukan setelah dilakukan proses reduksi dimensi menggunakan algoritma PCA. Tahapan Klasifikasi dilakukan 
menggunakan algoritma jaringan syaraf tiruan 
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PENDAHULUAN 
Teknologi DNA microarray digunakan 

untuk menentukan tingkat ekspresi ribuan gen 
yang dilakukan dalam sekali percobaan, dan 
secara simultan memantau proses biologi yang 
sedang berlangsung [6]. Teknologi ini mampu 
menghasilkan data yang dibutuhkan untuk 
proses prediksi dan klasifikasi gen yang diambil 
dari beberapa jaringan tertentu pada manusia 
untuk digolongkan ke dalam kanker atau 
bukan. 
Berdasarkan [3], yang menjadi kendala utama 
dalam suatu data microarray adalah besarnya 
dimensi, yang menyebabkan beban komputasi 
menjadi tidak stabil. Untuk menangani masalah 
itu, Genetics Algorithm (GA) digunakan sebagai 
seleksi fitur untuk mereduksi dimensinya. GA 
akan membangkitkan populasi awal secara 
random, kemudian fungsi fitness digunakan 
untuk mengevaluasi populasi tersebut, dan 
selanjutnya dilakukan operasi genetika seperti 
seleksi orang tua, crossover, dan mutasi hingga 
kondisi kriteria dicapai. Kemudian data yang 
dimensinya sudah direduksi akan diklasifikasi 
menggunakan metode Jaringan Syaraf Tiruan 
(JST) 

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. 

 

METODE PENELITIAN 
Data yang telah melewati tahap preprocessing 
dalam hal ini adalah normalisasi, selanjutnya 
akan dipartisi untuk menjadi data latih dan data 
uji menggunakan CVpartition dengan teknik 
holdout berdasarkan proporsi tertentu yang 
akan disesuaikan dengan kebutuhan. Lalu 
bilangan biner dibangkitkan random sebanyak 
fitur. Jika sebuah bit sama dengan 0 artinya fitur 
tersebut tidak dipilih, namun jika bit sama 
dengan 1 maka fitur tersebut akan dipilih untuk 
selanjutnya diklasifikasikan menggunakan 
algoritma JST. Data yang digunakan diperoleh 

dari Kent-Ridge Biomedis data Repository [10], 
dimana pada tabel data terdapat beberapa tipe 
kanker. Pada tabel jumlah kelas yang akan 
diklasifikasikan. Pada tabel samples, 
merupakan jumlah data sampel yang tersedia.  
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Gambar 1. Metode Penelitian 
 

 

• Preprocessing, dalam proses ini hanya 

beberapa dataset saja yang menjalaninya yaitu 
cleansing data dari fitur yang kosong atau sama 
untuk seluruh kelasnya [11]. Tidak hanya itu, 
namun pada preprocessing ini juga untuk 
memisah data training dan testing 
menggunakan Cross Validation untuk 
beberapa dataset yang belum dipisahkan. 
• Reduksi dimensi diperlukan karena 
Microarray data memiliki dimensi serta 
kompleksitas sangat tinggi, untuk itu diperlukan 
suatu proses yang dapat mengurangi 
kompleksitas dari microarray data tersebut. 
Pengurangan kompleksitas tersebut bertujuan 
untuk meminimalisir kesalahan. Reduksi 
dimensi bertujuan untuk mengambil fitur 
terpenting dengan threshold tertentu yang akan 
menghasilkan input untuk dilakukan klasifikasi. 
Reduksi dimensi bisa dilakukan dengan melalui 
feature slection atau feature extraction. 
Beberapa metode reduksi dimensi akan 
digunakan seperti Minimum Redundancy 
Maximum Relevance (mRMR), Mutual 
Information, PCA, Relief Method, dan lain 
sebagainya. 
• Klasifikasi dilakukan setelah data sudah siap 
proses. Klasifikasi ini dibagi menjadi tiga 
proses. Pada proses yang pertama yaitu 
training akan dilakukan proses learning 
terhadap datasetnya yang 
menghasilkan suatu model. Proses selanjutnya 
yaitu testing akan dilakukan proses 
pengklasifikasian yang menghasilkan class dan 
dibandingkan dengan class target. Terakhir 
class hasil klasifikasi dan class target akan 
diproses untuk menghitung akurasi. Klasifikasi 
dilakukan dengan beberapa metode seperti 
Neural Network, Bayesian, Decission Tree dan 
lain-lain. 
 
 
 
 
 
 
 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Pada penelitian ini akan dilakukan pengujian 
terhadap dua jenis JST yakni JST 
Backpropagation dan JST Elman Recurrent 
Neural Network. 
 

Tabel 1. Hasil Pengujian 

Algoritma MSE 

Backpropagation 2.2251e214 

ERNN 1.1192e443 

 
Berdasarkan data pada table di atas, terlihat 
bahwa penerapan algoritma reduksi dimensi 
PCA bekerja lebih baik pada JST Elman 
Recurrent Neural Network. Hal ini karena 
memiliki MSE yang lebih rendah dibandingkan 
dengan JST algoritma backpropagation  
 
 

KESIMPULAN 
 
Hasil pengujian dalam penelitian ini 
menunjukkan bahwa algoritma PCA cukup 
handal diterapkan pada arsitektur JST ERNN 
dalam melakukan klasifikasi data kanker 
berdasarkan mikro array 
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