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ABSTRAK

I[lham Yuliantoro. 2014 : Pencarian Motif Sekuens DNA dengan Algoritma
PrefixSpan untuk Diagnosa Penyakit Kanker Payudar a.

Dosen Pembimbing : Lailil Muflikhah, S.Kom, M.Sc. dan Widodo, S.Si, M.Si,
Ph.D Med Sc.

Di negara maju kanker menjadi penyebab kematian kedua setelah
penyakit jantung. Salah satu jenis kanker yang sering mengakibatkan kematian
adalah kanker payudara. Menurut WHO, pada tahun 2000 diperkirakan 1,2 juta
wanita terdiagnosis kanker payudara dan lebih dari 700,000 meninggal
karenanya. Salah satu algoritma yang mampu digunakana dalam diagnosa
penyakit kanker payudara dalam proses pecarian motif sekuens DNA adalah
prefixspan yang merupakan algoritma yang tergolong dalam Sequential Pattern
Mining. Prefix-Projected Sequential Pattern Growth (PrefixSpan) adalah
algoritma yang memakai pendekatan pengembangan sequence untuk mencari
sequential pattern. PrefixSpan akan mencari frequent sequence satu elemen dan
kemudian mengembangkan sequence-sequence tersebut dengan cara
menambahkan elemen satu persatu. Dalam penelitian ini digunakan Exon ke-7
dari 20 gen DNA TP 53 penderita kanker payudara. Uji coba pengaruh minimum
support dilakukan dengan melakukan pengujian minimum support dari 2, 4
hingga 12 untuk dilakukan pengamatan terhadap nilai lift rasio dari motif yang
dihasilkan. Hasil Ujicoba yang dilakukan menunjukkan pengaruh bahwa semakin
besar minimum support maka berdampak kurang baik terhadap motif yang
dihasilkan untuk uji coba pada 20 data. Namun akurasi motif yang dihasilkan
dalam uji coba ini mencapai rata-rata 100%. Hal ini menunjukkan algoritma
prefixspan mampu dan cukup baik dalam melakukan pencarian motif sekuens

DNA untuk deteksi penyakit kanker payudara.

Kata kunci : Sequential Patern Mining, Prefixspan, Kanker Payudara, Sekuens
DNA

Xi



ABSTRACT

[lham Yuliantoro. 2014 : Search of DNA Sequences Motif with PrefixSpan
Algorithm for Diagnosis of Breast Cancer

Advisor : Lailil Muflikhah, S.Kom, M.Sc. and Widodo, S.Si, M.Si, Ph.D Med
Sc.

In developed countries, cancer is the second number that cause of death
after heart disease. One type of cancer that effect to death is breast cancer.
Acording to WHO, in 2000, 1.2 million women are diagnosed with breast cancer
and more than 700,000 women die fromit. One of the algorithms that can be used
to find the pattern is prefixspan which is belonging to Sequential Pattern Mining.
PrefixSpan ( Prefix - Projected Sequential Pattern Growth ) is an algorithm that
use the concept of sequence to searh of sequential pattern. PrefixSpan will finde
frequent sequences of the elements and then develop it by adding elements one by
one . Thisstudy is use 20 DNA TP 53 of breast cancer patientsin Exon 7 . Trial of
this study are use the conducted of minimum support which is use minimum
support 2, 4 until 12 for observe the value of liftratio from the generated motifs .
The Tests that has been done is show that a high minimum support give the bad
effect in the lift ratio of the resulting motifs for trial on 20 data. However, the
accuracy of the resulting motif are reaches 100 % . This is shows that prefixspan
algorithmis capable in searching DNA sequence motifs for the detection of breast

cancer .

Keywords : Mining Sequential Patern , Prefixspan , Breast Cance, DNA

Sequences.

Xii



BAB |
PENDAHUL UAN

1.1 Latar Belakang
Di negara yang telah maju penyakit kanker merupglenryebab kematian

kedua setelah penyakit jantung. Penyakit kankegoteng penyakit yang ganas
dan berbahaya karena sulit untuk disembuhkan. Mémadan penelitian kanker
World Cancer Research Fund, jumlah kasus kanker meningkat 20% kurang dari
sepuluh tahun terakhir dan saat ini berjumlah 12 getiap tahun.

Terdapat berbagai macam jenis kanker yang telamditan di dunia.
Salah satu diantaranya adalah kanker payudara.akiénkanker payudara
terbilang penyakit kanker yang paling umum menygrikaum wanita. Menurut
WHO 8-9% wanita akan mengalami kanker payudara. iiameski demikian
pria pun memiliki kemungkinan mengalami penyakitdangan perbandingan 1 :
1000. Kanker payudara pada umumnya menyerang wasi@a50 tahun ke atas
(lansia). Data WHO menunjukkan bahwa 78% kankerugasa terjadi pada
wanita usia 50 tahun ke atas dan hanya 6%-nyaligrgala mereka yang berusia
kurang dari 40 tahun.

Kanker Payudara merupakan penyebab utama kemaitknvpanita akibat
kanker. Menurut WHO, pada tahun 2000 diperkirak@nuta wanita terdiagnosis
kanker payudara dan lebih dari 700,000 meninggaérikanya. Di Amerika
Serikat, setiap tahunnya 44,000 pasien meninggiingkan di Eropa lebih dari
165,000 pasien yang meninggal karena penyakiSetelah menjalani perawatan,
sekitar 50% pasien mengalami kanker payudara stadihir dan hanya bertahan
hidup 18 — 30 bulan.

Kanker umumnya disebabkan karena adanya mutasi$mah satunya
adalahp53. Mutasi pada gen tersebut telah banyak teridkasifimenyebabkan
berbagai jenis kanker. Mutasi tersebut mengakilbatp@rbedaan urutan asam
amino proteinp53 [PUS-96]. Mutasip53 atau TP53 adalah perubahan genetik
yang paling sering ditemukan pada kanker manusgadapat 30.000 mutasi
somatik dari berbagai jenis kanker pada datab®88 yang terkumpul lebih dari
20 tahun. Analisis mutasi menyebabkan banyak pereldan informasi tentang

protein TP53 dan fungsinya. Kemajuan terbaru dalam metodoseguencing



genom kanker berdampak pada tatalaksana terapi penyeanbdédn manajemen
data [SAN-01]. Menurut Soussi, analisa terhadaja politasip53 telah menjadi

hal yang esensial terhadap hal-hal yang mengiba&#aker. Dari hasil penelitian
yang telah dilakukan didapatkan kejarangan mutdsiitdan dengan aktifitas
yang nomal dari proteirp53.

Tingginya angka kematian yang disebabkan oleh penykanker,
membuat deteksi dini penyakit ini menjadi langka&mtpng untuk dikembangkan
hingga saat ini. Salah satu bidang yang diharapk@ampu memberikan perannya
adalah bidang bioinformatika. Bioinformatika merk@a kajian yang
memadukan disiplin biologi molekul, matematika deknik informasi (TI). lImu
ini didefinisikan sebagai aplikasi dari alat komgsit dan analisa untuk
menangkap dan menginterpretasikan data-data biatotgkul. Biologi molekul
sendiri juga merupakan bidang interdisipliner, melajri kehidupan dalam level
molekul [SAN-01]. Bioinformatika mempunyai perangang sangat penting,
diantaranya adalah untuk manajemen data-data biwlotpkul, terutama sekuen
DNA dan informasi genetika yang memiliki volume gacukup besar.

Salah satu proses dibidang Tl (informasi) yangatla@imanfaatkan untuk
mencari pola DNA gemp53 penyebab kanker adal&equential Pattern Mining.
Sequential pattern mining merupakan proses datangiigang menghasilkan
pengetahuan mengenai serangkaian kejadian-keja@iag memiliki frekuensi
kemunculan yang melebihi nilai threshold yang ditkan. Pencarian pola DNA
penyebab kanker ini diharapkan nantinya membaniandaroses diagnosa dini
penyakit kanker. Dalam skripsi ini akan dijelaskaiases pencarian pola sekuens
DNA penyebab penyakit kanker dengan algoritma yspain [SAP-06].

Prefixspan adalah salah satu algoritma yang meampdbagian dari
Sequential  Pattern Mining. Alasan dipilihnya algoritma ini dibandingkan
algoritma sequential patern yang lain sepertAprioriall adalah karena kinerja
algoritma ini dianggap yang terbaik. Seperti hpsielitian yang dilakukan oleh
Danny & Rully (2006), dalam penelitiannya yang bdygl Analisis Kinerja
Algoritma Prefixspan dan AprioriAll pada penggalian pola sekuensial

menyimpulkan bahwa secara umum durasi eksekusi wkdasi memori



Prefixspan lebih kecil daripadaAprioriAll dan secara grafis dapat dikatakan
bahwaPrefixspan lebih skalabel dan terpercaya daripagaioriAll [SAP-06].

1.2 Rumusan Masalah
Rumusan masalah dalam skripsi ini adalah :

1. Bagaimana mencari motif sekuens DNA dengan alganirefixspan dari
penderita penyakit kanker payudara.
2. Bagaimana performansi motif sekuens DNA yang dikasi dengan

algoritmaprefixspan untuk dignosa penyakit kanker payudara.

1.3 Batasan Masalah
Dari permasalahan yang dirumuskan diatas, makasdratpermasalahan

yang digunakan untuk merancang dan membuat sisiiesdalah :

1. Jenis kanker yang dipilih untuk diteliti dalam gl&ii ini adalah jenis
kanker payudara.

2. Jenis DNA yang digunakan untuk diteliti dalam s&rimi adalah gen
TP53.

3. Jenis Exon dari DNA yang digunakan dalam pengw@g@adah Exon ke-7

4. Spesies penderita kanker payudara yang diteliardadkripsi ini adalah
jenis homo sapiens (manusia)

5. Data DNA kanker payudara yang digunakan sebagaidkam skripsi ini

di unduh dari situsmw.nchi.nlm.nih.gov

1.4 Tujuan
Tujuan dari skripsi ini adalah :

1. Melakukan pencarian motif sekuens DNA penderitakkanpayudara
dengan algoritmarefixspan untuk diagnosa penyakit kanker payudara
2. Menguji performansi motif sekuens DNA yang dihaaiik dengan

algoritmaprefixspan untuk diagnosa penyakit kanker payudara.

1.5 Manfaat
Manfaat yang dapat dihasilkan dari skripsi ini atal

1. Mempermudah dan membantu dalam proses diagnostedhadap pasien

pengidap penyakit kanker payudara.



2.

Mendapatkan pola-pola sekuens DNA spesifik terhagizgeorang yang
terkena penyakit kanker payudara sehingga dapahdian sebagai data

diagnosa seseorang menderita kanker payudara.

1.6 Sistematika Penulisan

Pembuatan tugas akhir ini dilakukan dengan sisigkmpenulisan sebagai

berikut :

1.

BAB | PENDAHULUAN

Berisi latar belakang, permasalahan, tujuan, batasssalah, dan manfaat
serta sistematika penulisan skripsi.

BAB Il KAJIAN PUSTAKA DAN DASAR TEORI

Berisi teori tentang kajian teori yang berhubungialam penelitian
skrispsi ini serta terori dasar tentang kankerkkampayudara, gen TP53,
Sequential Patern Mining, Prefixspan dan teori-teori yang berhubungan
dalam skripsi ini.

BAB [l METODOLOGI DAN PERANCANGAN

Berisi algoritma-algoritma yang digunakan dalam peatan sistem
pencarian motif sekuens DNA dengan menggunakamisigopr efixspan.
BAB IV IMPLEMENTASI

Berisi tentang penjelasan implementasi dari sisté@gaimana user
interface sistem dasour ce code untuk mengembankan sistem

BAB V PENGUJIAN DAN ANALISIS

Berisi tentang penjelasn proses pengujian dan pesgujian serta analisis
dari pengujian tersebut.

BAB VI PENUTUP

Berisi kesimpulan yang diperoleh dari hasil perggujdan saran-saran

untuk pengembangan.



BAB I
KAJIAN PUSTAKA DAN DASAR TEORI

2.1 Kajian Pustaka
Berdasarkan judul skripsi yang dibahas, penulis emaerkan beberapa

hasil penelitian yang relevan untuk mendukung peaeldalam skripsi ini, antara
lain: Riza Ramadan (ITB : 2007), dalam tugas akfsirgang berjudul Strategi
Implementasi Peningkatan waktu Proses AlgorifPnefixSpan untuk Sequential

Pattern Mining menjelaskan algoritm®refixSpan sebagai algoritma yang baik
dalam melakukan pencarian pola sekuensial. Namkesrehakan waktu proses
yang dibutuhkan untuk menyelesaikan algoritma idak terlalu baik maka
dilakukan perubahan dengan mengganti algoritmarsékyang sebelumnya
digunakan pada pengaplikasian algoritPnefixSpan menjadi algoritma iterasi.

Jian Pei, Jiawei Han, Behzad Mortazavi-Asl (200d@lglam jurnal
internasional yang berjudykefixSpan: mining sequential patterns efficiently by
prefix-projected pattern growth menjelaskan pengembangan proses algoritma
prefixspan untuk mempercepat waktu proses dengarenagkan modebi-level-
projection danpseudo-projection. Dalam penelitian tersebut juga dibanding waktu
proses dari algoritma sequential pattern yang laitu GSP, Freespan serta
modifikasi algoritma prefixspan. Dan didapatkan ikgsilan bahwa dengan
menerapakanbi-level-projection dan pseudo-projection dapat meningkatkan
efisiensi proses penggalian data.

Berdasarkan jurnal tersebut maka kemudian pesmeldialam skripsi ini
dilakuan. Perbedaannya adalah jika kedua jurnaklert menjelaskan penelitian
tentang bagaimana meningkatkan algoritRrafixSpan maka dalam skripsi ini
adalah bagaimana mengaplikasikan algoritma predixsgengan performance
terbaik untuk menyelesaikan kasus pencarian sekD&S penyebab kanker

payudara.

2.2 Kanker
Kanker merupakan suatu kondisi yang dihasilkan siriyang mengalami

pertumbuhan tidak terkendali secara abnormal. PRdskagannya kompleks

melalui beberapa tahap yaitu: aktivasi, inisiaspppotor, progresi (perkembangan



dan penyebaran), dan kemungkinan remisi (suksegopatan atau pembalikan).
Menurut Krinke (2005), tahap transformasi sel ndrmanjadi sel kanker adalah
sebagai berikut:

1. Aktivasi. Beberapa bahan kimia dan/atau radiasatdapgemicu perubahan
sel. Dalam proses yang normal, tubuh seseorand degreghilangkan zat-
zat berbahaya, dalam beberapa kasus substansiapetet menempel
pada DNA dalam sel.

2. Inisiasi. DNA berubah atau bermutasi dalam sel ydisglin. Jika itu
terjadi dalam DNA tertentu, ini akan membuat seiHesensitif terhadap
zat berbahaya dan/atau radiasi.

3. Promosi. Ketika sel menjadi sensitif, promotor nmodg sel-sel
membelah dengan cepat. Jika urutan normal dari D&k, gumpalan
sel abnormal mengikat bersama untuk membentuk so@asa atau tumor.

4. Progresi. Sel-sel terus berkembang biak dan meny&bajaringan
terdekat. Jika mereka memasuki sistem getah besglgsel abnormal
akan diangkut ke organ tubuh lain.

5. Pembalikan. Tujuan dari pembalikan adalah untuk cagah
perkembangan kanker atau untuk memblokir salahdsatikkeempat tahap

sebelumnya.

2.3 Kanker Payudara
Pada awal 1900-an, penemuan gen kanker payudasmudkin oleh

sebuah kelompok yang dipimpin oleh Mary-Claire Kinly University of
California di Berkeley yang disebut dengan Bre@ahcer Susceptibility Gene
1(BRCA1), gen pertama yang terkait dengan kankeugana terdapat di suatu
tempat pada kromosom 17. Selanjutnya para ilmuweanefiti dan menemukan
satu gen lagi yang berkaitan dengan kanker payudarg terkait dengan kanker
ovarium dan payudara wanita maupun pria, gen imerdinama BRCA2 [PAR-
07].

Menurut McCafferty et al, yang dikutip oleh AlfredG@esario dan
Frederick B. Marcus dalam bukunya yang berju@ahcer Systems Biology,

Bioinformatics and Medicine: Research and Clinical Applications, ada empat



jenis utama dari kanker payudara. Jenis ini dikeselbagai:A Luminal, B
Luminal, Basal-like dan HER2/neu. Semua itu diidentifikasi berdasarkan hormon
Oestrogen Receptor (ER), Progesteron Receptor (PR), HER2/neu dan Ki-67
Proliferation Index.

Meskipun terdapat bukti bahwa sekresi hormone datalolism dapat
dipengaruhi oleh lingkungan, misalnya melalui digdu aktivitas fisik, control
pola hormon genetic sebagian besar sudah diatlah Taihipotesiskan bahwa
model multigenik dari predisposisi kanker payudatapat dikembangkan
mencakup polimorfisme dalam gen yang terlibat bi@sis estrogen dan
intracellular binding [PON-03].

2.4 Gen TP53
Protein TP53 yang dikode gemp53 berfungsi sebagai faktor transkripsi

tetramerik yang ditemukan pada tingkat yang sargadah pada sel yang tidak
mengalami stress. Setelah terjadi stress, berlpalgaidilakukan menuju ke arah
modifikasi pasca-translasional protein dan stasiisya. Akumulasi ini
mengaktifkan transkripsi sejumlah besar gen yamjb&¢ dalam berbagai
aktivitas di dalam sel meliputi penghambatan sikéed dan apoptosis yang
bergantung pada konteks selular, atau parameteryiang belum diketahui.
Mutasi p53 adalah perubahan genetik yang paling umum ditempleala kanker
manusia dan fungeb3 hilang secara tidak langsung baik oleh eksklusi in

Sejak ditemukannya gen supresor tunp®3 telah ditemukan untuk
bermutasi pada lebih dari 50% kanker pada manteda) menarik minat banyak
peneliti. Kapasitagp53 untuk beberapa fungsi biologis dapat dikaitkangden
kemampuannya untuk bertindak sebagai urutan fakémskripsi yang spesifik
untuk mengatur ekspresi dari lebih dari seratugyy@erbeda target, dan dengan
demikian untuk memodulasi berbagai proses selidemdasuk apoptosis, sel
penangkapan siklus dan perbaikan DNA. Prop&® dengan struktur unik C-dan
N-terminal adalah kaku dimodulasi oleh beberapagsdiologis penting seperti
fosforilasi,asetilasi dan ubiquitination, melaluiang efektif mengatur sel
pertumbuhan dan kematian sel. mutpSB dapat menyebabkan baik untuk

kehilangan atau perubahan mengiga8 kegiatan untuk target hilir dan dengan



demikian dapat menyebabkan proliferasi sel menyimgpalengan konsekuen
transformasi seluler ganas. Berdasarkan ppb&rpenting dalam karsinogenesis,
para ilmuwan telah mengembangkan beberapa stratmgy efektif untuk

mengobati kanker dengan meningkatkan fungsi staggb3 [LIN-06].

2.5 Genome Sequencing
Pengurutan DNA merupakan suatu proses penentugamypasti tiga juta

basa nukleotida, yang terdiri dari adenin, guasitasin dan timin (A, T, G, C)
dalam suatu molekul DNA. Sedangk&equencing genom adalah penentuan
urutan nukleotida DNA atau basa dalam genom daiduah suatu organisme.
Hasil sekuen berupa urutan huruf yang menyatakaa bekleotdia dalam sustu
DNA tertentu, contoh AGTCCGCAGGCTCGGT.

Sequencing genome selalu dibandingkan dengan proses pengkodea
padahal prosesequencing lebih dari sekedar hanya pengartian suatu kod=mar&e
sederhana, dapat dianalogikan sekuen genom beuguea huruf dari suatu
bahasa misterius yang sebenarnya memiliki suatunangkang penting dan
spesifik. Jadi setelah sekuen genom diperoleak tidngsung dapat memberikan
informasi genetik dalam suatu spesies. Para ilmuwaasih harus
menterjemahkan has8equencing untuk memahami bagaimana genom bekerja,
apa gen yang menyusun genom tersebut, bagaimanyagpen berbeda dapat
berhubungan dan berkoordinaSequencing genom saat ini merupakan proses
yang sangat penting dan di butuhkan dalam penelisains dna teknologi
terutama di bidang kesehatan dan bioteknologi.

Adanya sedikit mutasi dari sekuen DNA bisa menykbalkelainan gen
yang menjadikan penyakit pada seseorang. Sehinglgandbidang kesehatan,
salah satunyaseguencing genom diterapkan dalam diagnosa penyakit kanker.
Suatu kanker disebabkan oleh ketidaknormalan susbasa DNA yang terdapat
dalam sel tubuh tersebuCancer Genome Project menggunakan sekuen genom
manusia dan teknik deteksi mutasi untuk mengid&asf sekuen yang
mengalami mutasi dan mengidentifikasi gen terteyagng dapat mempercepat
perkembangan sel kanker. Perolehan data selkh ini dapat menginduksi

perkembangan penemuan algoritma terapi untuk périeaker.



2.5 Data Mining
Data mining merupakan suatu metoda pengalian datak umendapatkan

informasi yang tersembunyi. Berbagai ragam tenfaangdefinisian data mining [TAN-
06] :

- Penguraian (yang tidak sederhana) dari sekumpulata dnenjadi
informasi yang memiliki potensi secara implisitdék nyata/jelas) yang
sebelumnya tidak diketahui.

- Penggalian dan analisis, dengan menggunakan petantatis atau semi
otomatis, dari sejumlah besar data yang bertujunkunenemukan pola
yang memiliki arti.

- Data mining juga merupakan bagian dari knowledgeealiery dalam
database (KDD)

Secara garis besar terdapat dua algoritma dalam dahing untuk

melaksanakan perannya, meliputi [TAN-06] :

- Algoritma Prediksi
Menggunakan beberapa variabel untuk memprediksi ying tidak
diketahui atau nilai di masa mendatang dari vatikze.

- Algoritma Deskripsi
Menemukan bentuk yang mampu diartikan manusianén-inter pretable
patterns) yang dapat menjelaskan data tertentu.

2.6 Sequential Patern Mining
Sequential pattern mining merupakan proses dataingiinyang

menghasilkan pengetahuan mengenai serangkaian idwejegjadian yang
memiliki frekuensi kemunculan yang melebihi nilahréshold [PEI-01].
Sequential pattern adalah pola turunan dari assocailes, karena sama-sama
menunjukkan keterhubungan antara kejadian. Bedamyalah bahwasanya
sequential pattern menitikberatkan pada pencar@a kejadian yang muncul
setelah suatu kejadianm sedangkan association adi@ah pola kejadian yang

muncul bersamaan dengan kejadian lain.



Sudah banyak algoritma-algoritma yang diciptakahuskis untuk
melakukan sequential pattern mining ini, antara @EP (generalized Sequential
Pattern), SPADE (Sequential Pattern Discovery udtggivalent classes) dan
PrefixSpan. GSP adalah algoritma mining yang mempaénadekatan candidate-
and-test, yaitu dengan membangkitkan pola-pola ya&mgudian dihitung jumlah
kemunculannya. Apabila melebihi nilai threshold, lapotersebut menjadi
sequential pattern, dan bila tidak, pembangkitata-pola yang merupakan
supersequence dari pola tersebut tidak akan pemhikukan. Hal ini
dimaksudkan untuk semakin membatasi kandidat [RAW-0

Mirip dengan pendekatan GSP, SPADE (SequentidleffaDiscovery
using Equivalent classes) memakai pendekatan bherlEmndidate-and-test,
sehingga algoritma ini perlu melakukan sekali stashadap basis data untuk
menemukan pila dengan satu elemen yang sering mwhtiwk membangkitkan
kandidat pola dengan dua elemen, dilakukan dengenmenggabungkan seluruh
pola satu elemen apabila pola tersebut melebilai miireshold dan memiliki
identitas sequence yang sama. Hal ini dilakukamstenenerus hingga tidak ada
lagi pembangkitan kandidat pola, yang berarti sglusequential pattern telah
ditemukan [RAM-07].

2.7 PrefixSpan
Prefix-Projected Sequential Pattern Growth (PrefixSpan) adalah algoritma

yang memakai pendekatan pengembangan sequence metutari sequential

pattern. PrefixSpan akan mencari frequent sequsate elemen dan kemudian
mengembangkan sequence-sequence tersebut dengamer@mbahkan elemen
satu persatu. PrefixSpan dirancang sedemikian mgfangga sequnce hasil
penambahan elemen tersebut tetap merupakan fresgeunence. Dengan cara ini
tidak diperlukan pembangkitan dan pengujian kartdidAM-07].
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2.7.1 Prefix
Jika terdapat sequence A= {al, a2, ..., an}, seqpdh = {a’'l, a’2, ...,

a’'m} (m<=n) disebut prefix dari A jika dan hany&agi [PEI-01]:
1. al=al
2. a’'m adalah himpunan bagian dari an

3. semua item di dalam (am-a’'m) secara alphabetik oiwgetelah a'm

2.7.2 Projected Database
Diberikan sequence A dan B sedemikian rupa sehinggadaalah

subsequence dari A. Suatu sequence A’ yang meraopsidasequence A dapat
dikatakan hasil proyeksi dengan prefix B jika danya jika [PEI-01] :
1. A’ memiliki prefix B.
2. Tidak ada supersequence A” dari A’ sedemikian re@aingga A”
merupakan sub-sequence dari A yang juga memiléipB

2.7.3 Konsep Algoritma PrefixSpan
Berdasarkan deskripsi yang telah dijelaskan sebgm , konsep

algoritma PrefixSpan adalah sebagai berikut [PEI-01
Input :
Sequential pattern a, Sequence database S, pagg@negence |, nilai minimum
support min_sup
Output : himpunan sequential pattern
Pemanggilan Method : PrefixSpan (< >, 0, S)
Algoritma :
1. Melakukan scanning terhadap S sekali, untuk menkapal-length
frequent item.
2. Untuk setiap frequent item b, tambahkan ke dalahir@akatau gabungkan
ke dalam a untuk mendapatkan Sequential Patteftdemuadian output-
kan a’.
3. Untuk setiap a’, bangun projected database S’ ydipgoyeksikan
berdasarkan b. Kemudian panggil PrefixSpan (a’3%1,

11



2.8 Confidence
Confidence adalah ukuran yang menunjukkan hubungan antarer2 it

secara kondisional [HAN-06]. Nilatonfidence keandalan dari rule yang dibuat.

Rumus yang digunakan untuk menentukemfidence adalah :

Confidence,C(A » B) = % (2.1)

Dimana :

* 0(AUB) =Jumlah itemset di semua transaksi

* 0¢(A) = Jumlahantecedent pada transaksi

2.8 Lift Rasio
Lift rasio digunakan untuk mengukur seberapa kuat yafey dibentuk

dari algoritma sequential patern mining. Nildt rasio berkisar antara 0 sampai
dengan tak terhingga. Nilai minimum d&ft rasio tidak ditentukan seperti halnya
support atauconfidence. Jika nilailift rasio kurang dari 1 dalam hal ini adalah
nilai minimum makarule antecedent berpengaruh negatif padale consequent.
Jika nilailift rasio sama dengan 1 maka rule tersebut sering uhbbecsamaan
tetapi independen. Rule yang independen merupaké® dimana untuk
mendapatkarconsequent tidak tergantung padantecedent. Padalift rasio, rule
yang direkomendasikan adalah jikdt rasio lebih dari 1 karenantecedent
memiliki pengaruh positif padeonsequent. Berikut rumus untuk menentukéift
rasio [FOM-11]:

a(B)

Expected Confidence, EC (A - B) = - (2.2)

Lift _ Confidence ( )

Expected Confidence

Dimana:
* ¢(B)= Jumlahconsequent dalam transaksi

= m = Jumlah transaksi

12



2.9 Support
Support adalah ukuran dari seberapa sering koleksi dalam asosiasi

terjadi bersama sebagai persentase dari selumsgaiia Nilai support sebuah item

diperoleh dengan menggunkan rumus berikut [GOL-12]:

Support(A) 5 Jumlah Transaksi mengandung A (2.4)

Total Transaksi

Nilai support dari 2 item diperoleh dengan mengganaumus :
Support(A,B) = P(ANB)

Y. Transaksi mengandung A dan B

Support (A,B) = (2.5)

Y Transaksi
Support digunakan dalam algoritm®prioriAll sebagai ukuran evaluasi dari

algoritma tersebut.
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BAB |11
METODOLOGI DAN PERANCANGAN

3.1 Metodologi
Pada bab ini akan dibahas algoritma dan langkagkéinyang digunakan

untuk melakukan pencarian pola sekuens DNA g8 untuk diagnosa dini
penyakit kanker payudara dengan algoripredixspan.

Penelitian dilakukan dengan langkah-langkah seliseyekut:

1. Melakukan studi literatur yang berkaitan dengaradatning, sequential
pattern mining, algoritma prefixspan, dan DNA geb3 penyebab kanker.
Merancang sistem untuk sequential pattern minirta pkata gen DNA.
Implementasi sistem berdasarkan analisis dan pengao yang dilakukan.

Melakukan pengujian terhadap sistem.

S

Melakukan evaluasi tingkat keberhasilan sistem damalisis hasil
pengujian.

3.2 Analisis Sistem
3.2.1 Analisis Data
Data yang digunakan dalam skripsi ini didapatkani dank database

DNA penderita kanker payudara yang disediakan wiriet. Data diunduh dari
situs www.ncbi.nlm.nih.gov Data yang diambil adalah data g@b3 pada

manusia penderita kanker payudara. Berikut ini adaalah satu contoh data

yang diambil dari situs tersebut.

1 tccceccttge cgtcccaagce aatggatgat ttgatgetgt ccccggacgeataty

61 tggttcactg aagacccagg tccagatgaa gctcccagaa tgccagaggrogetce
121 gtggcccectg caccagcagc tcctacaccg gecggeccctg caccaguitggotc
181 ctgtcatctt ctgtcccttc ccagaaaacc taccagggca gctagggttggogtct
241 ttcttgcatt ctgggacagc caagtctgtg acttgcacg

Gambar 3.1 Sekuens DNA g@3

Data tersebut adalah data dari jenis spesies naaosno sapiens) yang
diketahui menderita kanker payudara, bukan daisjaewan atau spesies lain.

Sekuens gen yang diambil adalah sekuens dalamegatu Exon adalah urutan



sekuens yang merupakan bagian dari keseluruhareseKdNA. Dan data yang

digunakan dalam penelitian ini adalah data gen pada ke-7.

3.2.2 Analisis Proses
Pada bagian ini akan dijelaskan rancangan prosesgambaran umum

sistem bagaimana nantinya sistem akan bekerja gneagan algoritma
prefixspan. Sistem yang akan dibangun tidak menggunkan ds¢ahatuk
menyimpan datanya, tetapi data disimpan dalam b@gormat .txt. Sehingga
proses awal dari sistem ini adalah pembacaanédiifobnat .txt tersebut. Dan data
itulah nantinya yang akan dioalah oleh sistem mengkan algoritmarefixspan
untuk menghasilkan motif sekuens DNA penderita karmgayudara. Gambar 3.1
akan menjelaskan lebih jelas gambaran umum alwgeprgang akan dijalankan

oleh sistem yang dimulai dengan proses pembddaan

[
&
15
3
-

Pembacaan
Flle

A\ 4

Pencarian Motif
Algoritma Prefixspan
(Candidate Phase)

\ 4

Perhitungan
Confidence, Support,
Lift Ratio

4

Penentuan
Motif Terbaik

Proses
Testing

| STOP

Gambar 3.1 Flowchart Sistem
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Gambaran umum proses-proses utama yang akan chlakoleh sistem
dalam penelitian ini dijelaskan pada Gambar 3.HaRtasarnya proses pencarian
berakhir hingga ditemukannya suatu motif tetapiuknmenguji suatu motif
tersebut maka diperlukan suatu testing. Detail daasing-masing method dari
Gambar 3.1 akan dijelaskan lebih jelas pada sub ibalnulai dari proses

algoritma prefixspan hingga proses testing.

3.2.2.1 Pencarian Motif dengan Algoritma Prefixspan
Proses ini adalah proses utama yang dijalankan elstem untuk

membentuk sekuen motif dari DNA penderita kankeyudara. Algoritma
prefixspan yang digunakan dalam penelitian iniddarj dengan catigeras bukan
rekursif. Gambar 3.2 akan mengambarkan jalannya prosesafq@mani seperti

berikut.

7
\ START

N 4

A 4 \ 4
/ Input :
Data Pembangkitkan
/ min_supp Sekuen
f length

Pembentukan 7\
Transaksi (

(length) \l/

) 4

Mencari Proses
Frequent_ltem Subsequence
[1 (Transaksi)

A

A 4
Vi / Output :
_ While Frequent_Item[] > min_supp Kandidat_Sekuen
N e
A 4 4
Pembangkitan ( STOP
Prefix \\

y

Penghapusan
Prefix

Gambar 3.2ZFlowchart AlgoritmaPrefixspan
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Penjelasan dari Gambar 3.2 tersebut adalah selbagjaut,

1. Input yang diberikan berupa Data sekuens DNA petadetanker
payudaraminimum support dan length yang ditentukan.

2. Proses selanjutnya adalah membentuk transaksi darcam frekuensi
item dari setiap item (A, T, G, C). Ketika jumlaiekuensi dari setiap item
melebihi minimum support maka proses dilanjutkan dengan melakukan
pembangkitan dan penghapusgasfix untuk dibangkitkannya suatu pola.
Pembentukan pola berhenti ketika jumlah frekuetsmikurang dari
minimum support. Dan pembentukan pola diakhiri dengan proses
subsequence yaitu sekuens yang merupakan bagian dari sekaangahkan

dihapuskan.

3.2.2.2 Perhitungan Support, Confidence, dan Lift Ratio
Dalam menguji kekuatan dari motif yang dihasilkarakan terdapat

beberapa indikator yang digunakan sebagai acuaitaijeen Indikator tersebut
yaitu supportconfidence dan lift rasio. Nilai dari indikator ini juga memigkan
motif akhir sebagai hasil dari sistem. Adapun atgma atau proses dalam
melakukan penentuan nilai indikator-indikator iipat dilihat pada Gambar 3.3.
Pada diagram ini akan dijelaskan rumusan untuk neeiok nilai ketiga indikator

tersebut berdasarkan kandidat motif yang dihasitl@nproses sebelumnya.

Gambar 3.3 Flowchart Perhitungan Support, Configerigft Rasio
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Penjelasan dari Gambar 3.3. diatas adalah sebagaut:

1. Input berupa Kandidat motif yang dihasilkan daogas sebelumnya

2. Dilakukan proses string matching dari kandidat ohotang dihasilkan
terhadap transaksi yang terjadi untuk didapatkdai m@ntecedent dan
consequent. Dari kedua nilai ini maka ditentukan nilai dampgort,

confidence dan lift ratio

3.2.2.3 Penentuan Motif Terbaik
Proses ini dilakukan sebelum prosesting dilakukan setelah didapatkan

motif yang dianggap terbaik. Motif-motif tersebusatukan untuk didapatkan
yang paling baik. Dan dari motif yang terbaik ihildbaru motif ini diujikan.
Dengan anggapan bahwa jika motif terbaik terbukdkanmotif lain dari hasil
algoritmaprefixspan pun bisa terbukti. Jalannya proses atau bagaimses ini

terjadi akan dijelaskan pada Gambar 3.4 sepeikiier

N
{ Start /M— —l
A\ 4 FindGoodSequence
/7 (Simpan);
// Motif_Sekuen
\ 4
| | 7
/ 5 . Motif_Terbaik
~ Simpan ? P> f
Y
— "

Simpan_Motif.add

sToP )
(Motif_Sekuen); /

4
< Forint i=0; i<Simpan_Motif.length;i++; ;\

\ 4
__ Forintj=1; j<Simpan_Motif.get(i);j++; >>

— -
__— Simpan_Motif .get(i),get(j)m}‘*——;
K"""*r»n\,\( Simpan_Motif.get(i+1).get(j)) ,//

Y

Simpan.add (Simpan_Motif.get(i).get(j));

(i

Gambar 3.4 Flowchart Penentuan Motif Terbaik
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Penjelasan dari Gambar 3.4 adalah sebagai berikut

1. Input berupa motif sekuen yang dihasilkan dari esasebelumnya

2. Motif-motif sekuens dari beberapa pengujian dikutk@o untuk diambil
motif yang terbanyak muncul dengan melakukan “éqdali tiap-tiap
motif yang diakhiri dengan penentuan motif yangéeng muncul atau

terbanyak muncul sebagai motif terbaik.

3.2.2.4 Proses Testing
Prosedesting adalah proses pengujian dari motif terbaik yargasiikan

terhadap sekuens DNA penderita kanker payudara lamuk membuktikan

apakah motif tersebut terbukti terdapat pada péadikanker payudara ataukah
tidak. Proses ini diakhiri dengan menghasilkan @ntesse akurasi dari setiap
motif yang dihasilkan. Bagaiman proses ini berlamgs dapat dilihat pada

Gambar 3.5 berikut. o )

/

A

/
Input : /
Motif_Terbaik /
Data_Testing //

— For int i=0 ; i<Motif_Terbaik.length;i++; /

A

Matching(Motif_Terbaik.
get(i), Data_Testing)

Matching ?
-

T

Matching=0;
Matching=Matching+1

l

Akurasi =0 %
Akurasi= (Matching/
Jml_Testing) * 100%

N

/
Output: /
Akurasi //

T

STOP )
Y,

Gambar 3.5 Flowchart Proses Testing
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Penjelasan dari Gambar 3.5 adalah sebagai berikut :

1. Input berupa motif terbaik yang dihasilkan dari g@® sebelumnya serta
data testing yang digunakan dalam proses pengujian.

2. Dilakukan prosesstring matching dari setiap motif yang dihasilkan,
dimana ketika ditemukannya motif yang sesuai makerikan nilai 1
yang bersifat akmulasi. Dari nilai inilah dibandimgngan banyaknya
testing yang dilakukan maka dihasilkan akurasi dari setiaqif yang
dihasilkan.

3.3 Use Case Sistem
Implementasi algoritmarefixspan dalam sistem ini untuk dapat berjalan

sebagaimana seharusnya, terdapat dua hal yang dikakskan terlebih dahulu
yaitu mengatur nilaminimum support yang diinginkan dan menentukéength
dari sekuens awal. Kemudian sistem memproses ddt& umenemukan pola
sekuens dengan algoritnpaefixspan. Dengan cara kerja seperti ini, maka dapat

dijelaskan diagram use case sistem seperti padd&B16.

:i: mencari Sequential Pattern

Gambar 3.6 Use Case Sistem

Aktor yang terlibat dalam sistem ini adalah usewuaorang yang akan
menggunakan sistem ini. Sebagaimana yang dapaadikedari uses case bahwa
yang bisa dilakukan oleh aktor adalah meneeguential pattern. Dan skenario
dari use case ini adalah sebagai berikut.

1. Aktor menginputkan data file yang merupakaequence database.

Kemudian menentukan nilaminimum support yang akan digunakan

sistem sebagai dasar untuk pemrosesan serta mkaehéngth untuk

pembacaan dan pengelompokan data.
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2. Sistem memproses dengan algoritrpeefixspan terhadap minimum
support danlength yang telah ditentukan untuk mendapatkan pola sekue

dari data yang diinputkan.

3.4 Perhitungan Manual
Dalam menjelaskan proses pencarian pola sekuens RI¥Agan

menggunakan algoritmprefixspan, maka diberikan contoh perhitungan manual
untuk membarikan gambaran awal bagaimana sistetmparbekerja melakukan
pencarian pola sekuens serta dapat digunakan seladikasi hasil akhir dari
sistem untuk memastikan apakah sistem bekerja ddmg@ar. Berikut ini contoh

perhitungan manual dengan menggunakan satu sekatmsase DNA penderita

kanker payudara yang didapatkan dari wehgitev.ncbi.nlm.nih.gov
Berikut ini sekuens database DNA yang dipilih untlijadikan contoh

dalam perhitungan manual ini.

gttggctctgactgtaccaccatccactacaactacatgtgtaacagttgtige
ggcatgaaccggaggcccatcctcaccatcatcacactggaagactccag

Gambar 3.7 Sekuens DNA sebagai Data Awal

Dari sekuens data tersebut kemudian dikelompokgranggng length yang
ditentukan, dalam contoh ini ditentukéength sebesar 10 dan diinisialisasikan
nilai threshold atauminimun support sebesar 2. Berikut ini hasil pengelompokan

yang didapatkan.

Tabel 3.1 Pengelompokan Sekuens Database dengsh Igh

Sekuens
gttggctctg
actgtaccac
catccactac
aactacatgt
gtaacagttc
ctgcatgggc
ggcatgaacc
ggaggcccat

o|~N|jo|o|lhw|N kg
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Kemudian dihitundrequent dari elemen-elemen yang sering muncul dalam kasus

9 cctcaccatc
10 atcacactgg
11 aagactccag

ini terdapat 4 elemen dan berikut hasil perhitunga&quent yang didapatkan

dengan analogi bobot.

Tabel 3.2 Frekuensi Elemen yang sering muncul

Elemen| Bobot
a 10
t 11
g 9
(o 11

Langkah selanjutnya adalah pembentukagfix, prefix awal yang digunakan

adalah a,

menghilangkan elemen sebeluprefix pertama yang ditemukan dan tidak

g, dan c.

Perlakuan yang diberikarhatexp data adalah

mengunakan kelompok data yang tidak menggunpigiix yang ditentukan. Dan

berikut hasil dari proses tersebut.

Prefix :

Tabel 3.3 Pefix a

Sekuens

ctgtaccac

tccactac

actacatgt

acagttc

tgggc

tgaacc

ggcccat

ccatc

tcacactgg

T =
Rialo|oNo|o|swN kg

agactccag

Tabel 3efiPt

Sekuens

tggctctg

gtaccac

ccactac

acatgt

aacagttc

gcatgggc

gaacc

caccatc

cacactgg

Pl =
EB|o|oNjo|a|s|wiNkig

ccag
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Tabel 3.5 Pefix g

Tabel 3.6 Pefix ¢

ID Sekuens ID Sekuens
1 ttggctctg 1 Tctg
2 taccac 2 ctgtaccac
3 catccactac 3 atccactac
4 t 4 tacatgt
5 taacagttc 5 agttc
6 catgggc 6 tgcatgggc
7 gcatgaacc 7 atgaacc
8 gaggcccat 8 ccat
9 cctcaccatc 9 ctcaccatc
10 g 10 acactgg
11 gactccag 11 tccag

Dalam contoh kasus ini hanya dilakukan pencariala pmtuk prefix a dan
sekuens kelanjutan sekuens <a> saja yang mevpa&iik lain. Proses seperti ini
terus dilakukan hingga frekuen yang didapatkanktidda lagi yang melebihi
minimum support.

Tabel 3.7 Frekuensi Elemen prefix a

<a> Bobot
a 4
t 7
g 4
C 8

Dari proses awal ini pola sekuens yang didapatkaiah <aa>, <at>, <ag>, <ac>.

Kemudian dilakukan kembali proses tersebut danmtzasnya untulprefix a.

Tabel 3.8 Hasil proses Pefix a untuk sekuens <aa>

ID

Sekuens

ccac

ctac

ctacatgt

cagttc

fcc

t

OO INO|O|BWN|F-

tc
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10 cactgg
11 gactccag

Tabel 3.9 Frekuensi Elemen prefix a untuk sekuems><

<aaa>| Bobot
a 2
t 6
g 4
(o 8

Sekuens hasil: <aaa> <aat> <aag> <aac>

Tabel 3.10 Hasil proses Pefix a untuk sekuens <aaa>

<aa> | Bobot
a 9
t 11
g 9
(o} 11

Tabel 3.11 Frekuensi Elemen prefix a untuk sekseas>

o

Sekuens

catgt
gttc

CcC
t
tc

ctgg
ctccag

P
Dlelo|oNojolhwiN-

Sekuens hasil: <aaaa> <aaat> <aaag> <aaac>
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Tabel 3.12 Hasil proses Pefix a untuk sekuens <aaaa

ID Sekuens
1

2

3

4 tgt
5

6

7

8

9

10

11 ag

Tabel 3.13 Frekuensi Elemen prefix a untuk seks@asa>

<aaaa>| Bobot
a 1
t 1
g 2
C 0

Sekuens hasil: <aaaag>

Proses berhenti disini untykefix a. Hal ini dikarenakan jika proses ini
dilanjutkan tidak akan ada lagi frekuensi elememgyanilainya lebih dari
minimmum support. Namun sistem tidak hanya akan mencari sekuengrafix a
saja namun jugarefix t, g dan c. Setelah semua sekuens dari s@tiefx
didapatkan maka langkah selanjutnya adalah melakykases pengecekan
subsequence. Dimana suatu sekuens yang merupagi@sequence dari sekuens
yang lain maka sekuens tersebut tidak dipilih sabagsil pencarian pola oleh
sistem. Dan berikut ilustrasinya namun hanya usgkuens padarefix a.

Hasil Sekuens Prefix a : <aaaag> <aaaa> <aaat¥xaamac> <aaa> <aat>
<aag> <aac> <aa> <at> <ag> <ac>

Hasil proses subsequnce : <aaaag> <aaat> <aaagc><aa
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Hasil ini diperoleh karena sekuens <aaaa> adal@sesjuence (bagian
dari) <aaaag>, sedangkan sekuens <aaa> <aat> <@ag> <aa> <at> <ag>
<ac> adalah subsequence (bagian dari) sekuensgsagaaat> <aaag> <aaac>.

Proses selanjutnya adalah perhitungan lift rasio sbatu setiap sekuens
jika lift rasio dari suatu sekuens bernilai lebibridl maka sekuens tersebut
diambil dan digunakan sebagai hasil output prosesarian pola. Hal ini karena
jika nilai lift rasio lebih dari 1 maka rule tersdbsering muncul bersamaan dan

independen.

3.5 Perancangan Uji Coba
Perancangan uji coba digunakan untuk mengambarkanaso proses

pengujian yang akan dilakukan pada sistem. Prgsesha dilakukan dengan 20
data sekuens DNA dari obyek manusia yang berbedamaada exon yang sama
yaitu Exon ke-7Minimum support yang digunakan dalam pengujian ini nantinya
tidak boleh melebihi batas maksimal dari transaksng terjadi karena jika
melebihi jumlah transaki maka tentunya tidak akda @ola yang dihasilkan.
Sedangkariength yang digunakan untuk membentuk transaksi diteta@aana

yaitu 10. Berikut ini tabel rancangan proses peagujang akan dilakukan.

Tabel 3.14 Rancangan Uji Coba Sistem

Minimum

Individu ke- Length Motif Sekuen Lift Ratio
Support
1 2 10
4 10
6 10
8 10
10 10

3.6 Proses penentuan Tingkat Akurasi
Tingkat akurasi pola sekuens hasil algoritma psglan didapatkan

melalui algoritma pengembangaBiring Matching. Algoritma ini adalah
pengembangan dari algoritr8aing Matching dimana pengembangannya berupa,

polastring yang dianggap sama bukan ketika pola string bleeaar sama persis
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tapi juga ketika pola yanga tidak berdampingan tdikei sama maka pola
dianggap sama. Dalam penelitian ini prosesng matching dilakukan dengan
membandingkan hasil output dengan setiap transaksiens DNA. llustrasi dari
algoritma ini dapat dijelaskan seperti contoh harik

SekuensD 1 : gttggctctg

Patternyang dihasilkan :attca
Hasil : Not Matching

SekuendD 2 : actgtaccac

Patternyang dihasilkan :attca
actgtaccac
Hasil : Matching

Ketika ditemukan kecocokan maka motif sekuens yaldppatkan
dianggap sesuai. Jumlah kebenaran motif dibandingkagan jumlah salah dari

seluruh motif dari beberapa uji coba dapat digunaebagai indikator penentuan
nilai akurasi pencarian dengan algoritpnefixspan.
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3.7 Rancangan Antarmuka
Antarmuka yang natinya akan dibuat diharapkan tarsiser friendly

dimana pengguna akan mudah dalam menjalanka apliRasganone klick
diharapkan sistem telah bekerja untuk menjalankasegs yang dibutuhkan.

Gambar 3. 3 akan menggambarkan rancangan antagangaakan dibuat.

r_ SKRIPSI - )
i | Help About
|| “S  PENCARIAN MOTIF SEKUENS DNA DENGAN METODE PREFIXSPAN
LS N UNTUK DIAGNOSA PENYAKIT KANKER PAYUDARA
| | _| Home ] Testing |
C: | Browse "‘\
Sequence DNA
Mnm_Support : 10
Length 10
Refresh | | Run | | Showmare>>>
|
Transaksi Hasi Prefixspan
j
Hasil Subsequence
E
LLS P " i
| — Powered by : Windows OF, Netbeans.

Gambar 3.8 Rancangan Antarmuka Sistem
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BAB IV
IMPLEMENTAS

4.1 Lingkungan I mplementasi
Lingkungan implementasi yang akan dijelaskan dalaob bab ini adalah

lingkungan implementasi perangkat lunak dan peraingkras yang digunakan

dalam mengimlementasikan sistem yang telah dibalahdpenelitian ini.

4.1.1 Lingkungan Perangkat Keras
Perangkat keras yang digunakan dalam mengembamgkangkat lunak

dalam penelitian ini memiliki spesifikasi sebagarikut :
1. Intel(R) Core(TM) i3 CPU M 350 @2.27GHz(4 CPUs)
2. Memori 3 GB
3. Harddisk 320 GB
4. Monitor 14”

4.1.2 Lingkungan Perangkat L unak
Perangkat lunak yang digunakan dalam mengembangksiem dan

penelitian ini terdiri dari :
1. Sistem Operasi Windows 7 Ultimate 32 bit
2. NetBeans IDE 7.1
3. BioEdit
4

. Notepad++

4.2 Implementasi Program
Berdasarkan analisa dan perancangan sistem yash@pé&trpada bab 3,

maka pada subbab ini akan dijelaskan implementassep-proses tersebut
kedalam sistem dengan menggunakan bahasa pemrogdkiv#®. Secara garis
besar sistem dibangun dengan 3 class utama dalardidaasing-masing kelas
terdapatmethod yang menjalankan setiap fungsi. Menjelaskan éraskebut maka
akan dijelaskan terlebih dahulu gambaran umum imefgasi sistem dalam class

diagram yang akan ditampilkan pada Gambar 4.1 ierik



ReadFile > PrefixSpan
+ datal : ArrayList<String> + HasilTransaksi : Vector<Vector<String>>
+ data2 : ArrayList<String> + RIift : Vector<Float>
+ BacaFile(File file) : ArrayList<String> + Transaksi() : Vector<Vector<String>>
+ BacaFile2(File file) : ArrayList<String> + Frekuensiltem(sekuen) : Integer(]

+ Prefixspan() : String
+ subSequence() : String
+ Matching(datal,HasilTransaksi) : boolean

+ LiftRatio(): Vector<Vector<Float>>

Gambar 4.1 Gambaran Class Diagram Implementase®ist

Gambaran umum class diagram yang dibangun patemsiitunjukkan
pada Gambar 4.1. Namun class diagram ini masimbeaienjelaskan keseluruhan
method ataupun tipe data yang ada pada sistems @iagram tersebut hanya
menggambarkan tipe data daethod-method terpenting yang ada pada sistem.
Detail dan keseluruhamethod yang ada dapat dilihat dalam implementasi
sourcecode pada subbab ini. Sedangkan penjelasethod utama pada kedua

class tersebut dapat dilihat pada Tabel 4.1 berikut

Tabel 4.1 Penjelasan Fungsi Method Gambar 4.1

Method Fungsi

BacaFile(File file) Method ini adalah suatu methgdng bertipe
public yang menggunakan struktur data ArrayLiist,
berfungsi untuk membaca data yang digungkan

untuk proses pembentukan motif

BacaFile2(File file) Method ini adalah suatu methgdng bertipe
public yang menggunakan struktur data Arrayliist,
berfungsi untuk membaca data yang digungkan

untuk proses testing.

=

Transaksi() Method ini adalah suatu method yangtigse
public yang menggunakan struktur data Vector,
berfungsi untuk menjalankan proses pembentukan

transaksi.

Frekuensiltem(sekuen) Method ini adalah suatu naetlgang bertipeg
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public yang menggunakan struktur data Array y
menyimpan data integer, berfungsi un

menghitung frekuensi item pada transaksi.

ang
uk

Prefixspan() Method ini adalah suatu method yangtigse
public yang menggunakan tipe data String y.
berfungsi untuk menjalankan proses algorit

prefixspan.

ang

ma

subSequence() Method ini adalah suatu method yasrpé
public yang menggunakan tipe data String y
berfungsi untuk menjalankan proses penent

subsequence.

ang

uan

Matching() Method ini adalah suatu method yang iper
public yang menggunakan tipe data boolean y
berfungsi untuk menjalankan proses str

Matching.

—+

ang

ing

LiftRatio() Method ini adalah suatu method yang tiper

yang berfungsi untuk menjalankan pro

penentuan LiftRatio

public yang menggunakan struktur data Vec¢

4.2.1 Pembacaan Data (Read File)

Dalam penelitian ini sistem atau aplikasi menerim@autan berupa data

text yang disimpan dalam file berformat .txt. Fite berisi sekuens DNA dari

seorang penderita kanker payudara. Implementagisiumi kedalam bahasa

pemrograman JAVA akan dijelaskan seperti pada &oode 4.1 berikut.

public class ReadFile {
public static ArrayList<String> data = new
ArrayList<String>();
public ArrayList<String> BacaFile(File file) throws
IOException {

try {
BufferedReader br = new BufferedReader(new
FileReader(file));
String line;
while ((line = br.readLine()) !'= null) {

data.add(line);

}
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} catch (FileNotFoundException ex) {

Logger.getLogger(ReadFile.class.getName()).log(Leve I.SEVERE, null,
ex);

}

return data;

}

}

Sourcecode 4.1 Fungsi Pembacaan Data (Read File)

4.2.2 Pembangkitan Transaksi
Proses awal atau preposesing dari data yang tkapsebelum di proses

menggunakan algoritma prefixspan adalah proses @@etokan transaksi.
Transaksi ini membagi data berdasarkan length yhiegmtukan user. Transaksi
ini berpengaruh penting pada proses algoripreiixspan karena transaksi ini
membagi jumlah data yang digunakan sebagai acudamdanenjalankan
algoritma prefixspan. Sourcode 4.2 berikut ini akan menjelaskan bagaama

proses pembangkitan transaksi ini diimplementasikan

public Vector<Vector<String>> Transaksi() {
int number = 1;

for (inti = 0; i < input.data.size(); i++) {
inta=0;
int b = length;
while (b <= input.data.get(i).length())
Vector<String> Simpan_data = new Ve ctor<String>();
Simpan_data.add(" " + number);
Simpan_data.add(input.data.get(i).s ubstring(a,

b));
HasilTransaksi.add(Simpan_data);
a += (length - 1);
b += (length - 1);
number++;

}
if (b != input.data.get(i).length()) {

Vector<String> Simpan_data = new Ve ctor<String>();
Simpan_data.add(" " + number);
Simpan_data.add(input.data.get(i).s ubstring(a + 1,

input.data.get(i).length()));
HasilTransaksi.add(Simpan_data);
}else {
break;

}

return HasilTransaksi;

}

Sourcecode 4.2 Proses Pembentukan Transaksi
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4.2.3 Pencarian Sekuens menggunakan algoritma Prefixspan
Setalah transaksi dari data yang diinputkan tedbembaka kemudian data

tersebut diproses dengan menggunakan algorgretixspan. Disinilah proses
utama dalam sistem ini dibangun. Proses utamaiimptementasikan kedalam
suatu method yang bertipe string dimana tipe dategydigunakan didalamnya
bertipe Vector. Sourcode 4.3 akan menjelaskan Idetaihod tersebut seperti
berikut.

public String prosesPrefix(String proses, char key) {
intj=-1;
boolean sisa = false;
String hasil = "";
for (inti = 0; i < proses.length(); i++) {
if (proses.charAt(i) == key) {

sisa = true;
=1
break;
}
}
if (sisa) {
hasil = proses.substring(j + 1, proses. length());
}else {
hasil =",
}
return hasil;
}
public Vector<Vector<String>>
removeCharacter(Vector<Vector<String>> Hasillama, C haracter key) {
Vector<Vector<String>> Hasil = new

Vector<Vector<String>>();
for (inti = 0; i < Hasillama.size(); i++)

Vector<String> hsl_remove = new Vector< String>();
hsl_remove.add("" + i);
hsl_remove.add(prosesPrefix(Hasillama.g et(i).get(1),
key));
Hasil.add(hsl_remove);
}
return Hasil;
}
public String PrefixSpan() {
Vector<Vector<String>> HasilA = HasilTransa ksi;
Vector<Vector<String>> HasilT = HasilTransa ksi;
Vector<Vector<String>> HasilG = HasilTransa ksi;
Vector<Vector<String>> HasilC = HasilTransa ksi;

Vector<Node> queueA = new Vector<Node>();
Vector<Node> queueT = new Vector<Node>();
Vector<Node> queueG = new Vector<Node>();
Vector<Node> queueC = new Vector<Node>();
queueA.add(new Node(HasilA, "A");

queueT.add(new Node(HasilT, "T"));

queueG.add(new Node(HasilG, "G"));

queueC.add(new Node(HasilC, "C"));

while (lqueueA.isEmpty() Il IqueueT.isEmpty() |l
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IqueueG.isEmpty() || !queueC.isEmpty()) {
if (!queueA.isEmpty()) {
Node node = queueA.remove(0);
Vector<Vector<String>>
removeCharacter(node.getDataBaru(), 'A");
Integer[] frek = Frekuensiltem(Hasi
if (frek[0] >= minSupport) {
queueA.add(new
node.getDataOutput() + "A"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "A"));

}
if (frek[1] >= minSupport) {
queueT.add(new
node.getDataOutput() + "T"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "T"));
}

if (frek[2] >= minSupport) {
queueG.add(new
node.getDataOutput() + "G"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "G"));

}
if (frek[3] >= minSupport) {
queueC.add(new
node.getDataOutput() + "C"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "C"));
}

}
if (lqueueT.isEmpty()) {
Node node = queueT.remove(0);
Vector<Vector<String>>
removeCharacter(node.getDataBaru(), 'T');
Integer(] frek = Frekuensiltem(Hasi
if (frek[0] >= minSupport) {
queueA.add(new
node.getDataOutput() + "A"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "A"));

}
if (frek[1] >= minSupport) {
queueT.add(n ew
node.getDataOutput() + "T"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "T"));
}

if (frek[2] >= minSupport) {
queueG.add(new
node.getDataOutput() + "G"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "G"));

}
if (frek[3] >= minSupport) {
queueC.add(new
node.getDataOutput() + "C"));

HasilbaruA =
IbaruA);
Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

Node(HasilbaruA,

HasilbaruT =
IbaruT);
Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,

Node(HasilbaruT,
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out.add(new
node.getDataOutput() + "C"));
}

}
if (!queueG.isEmpty()) {
Node node = queueG.remove(0);
Vector<Vector<String>>
removeCharacter(node.getDataBaru(), 'C";
Integer[] frek = Frekuensiltem(Hasi
if (frek[0] >= minSupport) {
queueA.add(new
node.getDataOutput() + "A"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "A"));
}

if (frek[1] >= minSupport) {
queueT.add(new
node.getDataOutput() + "T"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "T"));

}
if (frek[2] >= minSupport) {
queueG.add(new
node.getDataOutput() + "G"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "G"));

}
if (frek[3] >= minSupport) {
queueC.add(new
node.getDataOutput() + "C"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "C"));
}

}
if ('queueC.isEmpty()) {
Node node = queueC.remove(0);
Vector<Vector<String>>
removeCharacter(node.getDataBaru(), 'C");
Integer(] frek = Frekuensiltem(Hasi
if (frek[0] >= minSupport) {
queueA.add(new
node.getDataOutput() + "A"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "A"));}
if (frek[1] >= minSupport) {
queueT.add(new
node.getDataOutput() + "T"));
out.add(new
node.getDataOutput() + "T"));}
if (frek[2] >= minSupport) {
queueG.add(new
node.getDataOutput() + "G"));
ou t.add(new
node.getDataOutput() + "G"));}
if (frek[3] >= minSupport) {
queueC.add(new
node.getDataOutput() + "C"));

Node(HasilbaruT,

HasilbaruG =
IbaruG);
Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

Node(HasilbaruG,

HasilbaruC =
IbaruC);
Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,

Node(HasilbaruC,
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out.add(new Node(HasilbaruC,
node.getDataOutput() + "C"); }
}
}
String var = "";
for (inti=0; i < out.size(); i++) {
var +="<" + out.get(i).getDataOutput() + ">
}
return var;
}
Sourcecode 4.3 Proses Implementasi Algoritma F3efx
4.2.4 Proses Subseguence

Setelah didapatkan pola-pola sekuen DNA dari proségoritma
prefixspan dari data yang diberikan, dilakukan prosedsequence. Proses ini
adalah proses pemilihan sekuen dimana sekuen yargpakan bagian dari
sekuen lain maka akan dihilangkan. Hal ini bertnjuatuk mendapatkan suatu
pola sekuen yang terbaik yang mengindikasikan myéa) terjadi penyebab dari
penyakit kanker payudara. Adapaun implementasigsrasi dalam sistem akan
dijelaskan pada Sourcode 4.4 berikut.

public boolean prosesSubsequence(String a, String b ) {
inti=0;
int j = a.length();
while (j <= b.length()) {
String ¢ = b.substring(i, j);
if (c.equals(a)) {
return true;
}
i++;
+
}
return false;
}
public String subSequence() {
for (inti=0; i< out.size(); i++) {
boolean a = false;
for (intj=i+ 1;j < out.size(); j++ ) {
if (prosesSubsequence(out.get(i).getDataOutput(),
out.get(j).getDataOutput()) == true) {
a =true;

}

if (a == false) {
Subsequence.add(out.get(i).getDataO utput());
}
}

String var2 =",
for (inti = 0; i < Subsequence.size(); i++ ) {
var2 +="<" + Subsequence.get(i) + ">";

}
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return var2;

}

Sourcecode 4.4 Proses Subsequence

4.2.5 Penentuan LiftRatio, Confidence, Support

Setelah didapatkan pola dari hasil prosgsequence, pola-pola tersebut

kemudian dihitung nilaLift, Confidence dan Supportnya hal ini bertujuan untuk

menentukan hubungan pola tersebut terhadap datanila lift rasio dari pola

tersebut menentukan apakah pola tersebut berhubwnghdengan data sehingga

dapat digunakan sebagai pola akhir yang utama peabyd&anker payudara.

Sourcode 4.5 akan menjelaskan proses pencariamitéatersebut.

public Vector<Float> prosesliftdll() {
for (inti = 0; i < Subsequence.size(); i++
float ac = 0;
for (int j = 0; j < HasilTransaksi.size
if (Matching(Subsequence.get(i),
HasilTransaksi.get(j).toString())) {
ac +=1;
}

}
Smpn_Lift Rat Supp.add(ac);

}
return Smpn_Lift Rat Supp;

public Vector<Vector<Float>> LiftRatio() {

float Lift = O;

float number = 1;

for (inti=0; i < Smpn_Lift Rat Supp.size
Vector<Float> Ratio = new Vector<Float>
Ratio.add(number);
float support = Smpn_Lift Rat_Supp.get(
float Confidence = Smpn_Lift Rat Supp.g

Smpn_Lift Rat Supp.get(i);
float EConfidence = Smpn_Lift_ Rat Supp.
HasilTransaksi.size();

Lift = Confidence / EConfidence;
RSupport.add(support);
RConfidence.add(Confidence);
RLift.add(Lift);
Ratio.add(support);
Ratio.add(Confidence);
Ratio.add(Lift);
Ratio2.add(Lift);
HasilLift.add(Ratio);
number++;

return HasilLift;
/[#Pencarian Rata-Rata Lift, Confidence, Suppor

public String getRata2Lift() {
float R2Lift = O;

A
0: i+ {

0 i++) {
(4);

i);
et(i) /

get(i) /
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for (inti = 0; i < RLift.size(); i++) {
R2Lift += RLift.get(i);

}

float Rata2Lift = R2Lift / RLift.size();

return " + Rata2Lift;

}

public String getRata2Support() {
float R2Supp = 0;
for (inti = 0; i < RSupport.size(); i++) {
R2Supp += RSupport.get(i);

}
float Rata2Support = R2Supp / RSupport.size 0;
return " + Rata2Support;

}

public String getRata2Confidence() {
float R2Con = 0;
for (inti = 0; i < RConfidence.size(); i++ ) {
R2Con += RConfidence.get(i);

float Rata2Confidence = R2Con / RConfidence .size();
return " + Rata2Confidence;

/[#Penyimpanan Output
public String Output() {
for (inti=0; i < Ratio2.size(); i++) {
if (Ratio2.get(i) > 1) {
Output.add(Subsequence.get(i));
}

}

String var3 ="";

for (inti = 0; i < Output.size(); i++) {
var3 += "<" + Output.get(i) + ">";

}

return var3;

Sourcecode 4.5 Pencarian Nilaft, Confidence danSupport

4.3 Implementasi Antar muka
Antar muka sistem terdiri atas satu form yang nliknd tab. Tab pertama

berfungsi untuk menjalankan proses pencarian rsekfiens DNA dan tab kedua
merupakan form untuk melakukan proses testing aksistem. Proses dijalankan
dengan sistenone klick dan untuk melakukan proses pengulangan percobaan
disediakan menuefresh. Gambar 4.1 dan 4.2 akan mengambarkan implementasi

antarmuka dari sistem.
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BAB V
PENGUJIAN DAN ANALISIS

Pada bab ini akan dibahas dan dianalisis dari kbiiscoba yang telah
dilakukan dalam membentuk motif sekuens DNA.
5.1 Hasil Pengujian Sistem

Hasil pengujian terhadap sistem dilakukan untuk getahui motif-motif
yang dihasilkan dari proses algoritnpaefixspan. Dalam uji coba ini akan
dilakukan pengujian terhadap 20 data gen DNA petadkanker payudara pada
exon ke-7 dengaminimum support 2, 4, 6, 8, 10 dan 12 sedangkangth yang
digunakan adalah 10 untuk semmanimum support. Dalam sub bab ini tidak
akan ditampilkan keseluruhan hasil yang didapatkian proses algoritma
prefixspan dikarenakan akan terlalu banyak, namun keselurdizasil tersebut
akan ditampilkan pada lampiran 1 tugas akhir skripg Tabel 5.1 akan
dijelaskan sebagian hasil pengujian yang telatkaian.

Tabel 5.1 Hasil Uji Coba Sistem

Individu
ke-

Minimum
Support

Length

Motif Sekuens

Jumlah
Motif

<TAT><TTT><AAAT><ATGT><A
ACT><AGGT><ATCT><AGAT><
AGTT><ACGT><AGCT><ACAT>
<ACTT><TAGT><ACCT><TACT
S<XTGGT><TGAT><TGAG><TCG
T><TGCT><TCAT><TCAG><GA
GT><TCCT><GATT><GTGT><G
ACT><GTCT><CAGT><CATT><
CTGT><CACT><CTCT>

<TT><AGT><ACT><TCT><GAT> 8

<GAG><CAT><CAG>

10 34

Hasil uji coba sistem ditunjukkan pada Tabel 5alach pencarian motif
sekuens DNA penderita kanker payudara dengan aigopr efixspan. Dari tabel
5.1 dapat diketahui motif-motif yang dihasilkanjaha sekali proses motif yang
didapatkan bisa lebih dari sama dengan 1. Setiajif sipisahkan oleh tanda
kurung siku ( </ >). Motif yang diapit dalam tankurung siku (< / >) dihitung
sebagai satu motif dan berbeda dengan motif yang la



5.2 Hasil Pengujian Motif
Proses uji coba ini dilakukan untuk mengetahui qrerlnsi dan

keakurasian motif-motif sekuens DNA dari proses oatma prefixspan.
Performansi motif ditentukan dari nilai lift rasimotif sekuen dikatakan baik
apabila nilai lift rasio lebih dari 1, dan semakimggi semakin baik. Pada proses
pengujian ini akan diuji pengaruminimum support terhadap lift rasio dan
support, pengaruh length serta akurasi dari maiiigydihasilkan. Padainimum
support berapa motif sekuen yang memiliki lift rasio moyi&éng terbaik dan
berapa akurasi dari motif yang dihasilkan tersejika dilakukan pengujian
terhadap data lain. Sedangkan pengujian terhadppodudilakukan sebagai
pembanding untuk menentukan kekuatan rule. Datg yhujikan sebanyak 20
data manusia berbeda yang menderita kanker payutdiatana gen DNA yang
digunakan adalah Exon ke-7 dari manusia pendeatkds payudara. Hasilnya

kemudian dianalisa untuk diambil suatu kesimpulam plenelitian ini.

5.2.1 Hasil Uji Coba pengaruh Minimum Support
Dalam uji coba ini, nilai minimal support yang akdiujikan mengalami

perubahan mulaminimum support 2, 4, 6, 8, 10 dan 12. Sedangkan panjang
sekuens untuk setiap transaksi dibuat sama yaituDAlam proses ini akan
digunakan 20 data dari manusia penderita kankeudazag dimana gen DNA
yang diambil merupakan DNA Exon ke-7 dari pendekimker payudara. Uji
coba ini dilakukan dengan mencari dan mengandiesssl nilai rata-rata support,
confidence dan lift rasio dari motif yang didapatkan. Tabdl 8kan menampilkan

hasil uji coba yang telah dilakukan.

Tabel 5.2 Hasil Uji Coba Pengaruh Minimum Support

Individu Minimum Length Rata-Rata)] Rata-Rata| Rata-Rata
ke- Support Confidence| Support LiftRatio
1 2 10 i 12,28 1,067
4 10 i 12,471 1,049
6 10 1 12,42 1,053
8 10 1 12,13 1,086
10 10 1 12,2 1,072
12 10 1 13 1
2 2 10 1 11,94 1,095
4 10 1 12,21 1,066
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6 10 1 12,29 1,0595
8 10 1 12,47 1,044
10 10 ds 12,4 1,05
12 10 1 12 1,084
2 10 1 12,33 1,062
4 10 1 12,51 1,044
6 10 1 12,41 1,054
8 10 1 12,17 1,083
10 10 1 12,4 1,055
12 10 1 13 1

2 10 1 12,11 1,0799
4 10 1 12,04 1,084
6 10 1 12,11 1,079
8 10 1 12,29 1,063
10 10 1 11,75 1,1176
12 10 1 12,5 1,042
2 10 1 12,21 1,069
4 10 1 12,07 1,081
6 10 1 12,16 1,073
8 10 1 12,38 1,055
10 10 s 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042
2 10 1 12,22 1,069
4 10 1 12,06 1,082
6 10 1 12,18 1,071
8 10 1 12,54 1,039
10 10 1 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042
2 10 1 12,04 1,087
4 10 1 12,12 1,079
6 10 1 12,18 1,072
8 10 1 11,5 1,15
10 10 1 12,22 1,0699
12 10 1 12 1,084
2 10 1 12,33 1,0614
4 10 1 12,53 1,043
6 10 1 12,44 1,051
8 10 1 12,26 1,073
10 10 1 12,33 1,06
12 10 1 13 1

2 10 1 12,03 1,0884
4 10 1 12,05 1,086
6 10 1 12,15 1,075
8 10 1 11,5 1,15
10 10 1 12,22 1,0699
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12 10 1 12 1,084
10 2 10 1 11,795 1,103
4 10 d 11,77 1,106
6 10 1 11,82 11
8 10 1 11,89 1,094
10 10 1 11,78 1,105
12 10 1 12 1,084
11 2 10 1 12,33 1,058
4 10 1 12,14 1,074
6 10 1 11,98 1,089
8 10 1 12,67 1,029
10 10 1 12 1,089
12 10 1 13 1
12 2 10 1 12,22 1,068
4 10 1 12,06 1,082
6 10 1 12,2 1,069
8 10 1 12,65 1,0299
10 10 1 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042
13 2 10 1 12,32 1,058
4 10 1 12,13 1,075
6 10 1 11,97 1,089
8 10 1 12,67 1,029
10 10 1 12 1,089
12 10 1 13 1
14 2 10 1 12,31 1,059
4 10 1 12,15 1,073
6 10 1 11,98 1,089
8 10 1 12,67 1,029
10 10 1 12 1,089
12 10 1 13 1
15 2 10 1 12,21 1,068
4 10 1 12,07 1,081
6 10 1 12,21 1,069
8 10 1 12,68 1,027
10 10 1 12,5 1,045
12 10 1 12,5 1,042
16 2 10 1 12,31 1,059
4 10 1 12,15 1,073
6 10 1 12 1,089
8 10 1 12,47 1,047
10 10 1 12 1,089
12 10 1 13 1
17 2 10 1 12,31 1,061
4 10 1 12,13 1,075
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6 10 1 11,98 1,0897
8 10 1 12,24 1,078
10 10 1 12 1,089
12 10 1 13 1
18 2 10 1 12,22 1,069
4 10 1 12,07 1,081
6 10 1 12,196 1,069
8 10 1 12,46 1,047
10 10 1 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042
19 2 10 1 12,22 1,068
4 10 1 12,07 1,081
6 10 1 12,21 1,069
8 10 1 12,65 1,0299
10 10 1 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042
20 2 10 1 12,22 1,069
4 10 1 12,07 1,081
6 10 1 12,21 1,069
8 10 1 12,65 1,0299
10 10 s 12,45 1,0497
12 10 1 12,5 1,042

Hasil rata-rateconfidence, support dan lift rasio dari motif sekuens yang

dihasilkan dari proses algoritma prefixspan ditdkapi pada Tabel 5.2. Hasil-

hasil ini digunakan sebagai acuan untuk menget&blkuatan dari rule yang

dihasilkan. Dalam menjelaskan hasil ini untuk letnibdah dapat dibentuk suatu

grafik pengaruminimum support terhadap support dan lift rasio dari motif yang

terbentuk. Gambar 5.1 dan 5.3 akan menjelaskanapgmgninimum support

terhadap lift rasio dan support yang dihasilkan pada akhirnya dapat menjadi

bahan untuk analisis performansi motif. Pengujiarddap support digunakan

sebagai pembanding dalam menentukan performangi mot
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Pengaruh Minimum Support terhadap
Lift Rasio

=
N

=
~
=

[EEN
1
[

Lift Ratio

o
©

Individu ke-

123 456 7 8 910111213 141516 17 18 19 20

Gambar 5.1 Grafik Pengaruh Minimum Support terhatddpRasio

Hubungan atau pengaruh perubalmanimum support terhadap nilai lift
rasio dari motif DNA penyebab kanker yang dihasilkiari algoritmaprefixspan
dijelaskan pada Gambar 5.1. Dari uji coba ini datl@n nilai lift rasio terbesar

terdapat diminimum support 8 pada pasien manusia ke-7 dan 9 dengan nilai lift
rasio 1,15. Dan padainimum support 12 didapatkan nilai lift rasio terkecil yaitu

1 pada pasien manusia ke-1, 3, 8, 11, 13, 14,d6,1d. Hasil diatas adalah hasil
uji coba untuk setiap individu, sehingga akan dihuga grafik rata-rata lift rasio
dari seluruh individu sebagai pembanding yang alj@h pada Gambar 5.2

berikut.

1,0720

1,0710

1,0700

Rata-Rata Lift Rasio

1,0690

1,07094 1,07114
—

r \ 1,07028
06982 _~~_ 1,06968 1,06972
\__—

N

2 4 6 8

Minimum Support

10

12

Pengaruh Minimum Support terhadap
Rata-Rata Lift Rasio seluruh Individu

e | ift Rasio

Gambar 5.2 Grafik Pengaruh Minimum Support terhaBapa-Rata

Lift Rasio seluruh Individu
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Rata-rata lift rasio dari ke-20 individu penderkanker payudara pada
minimum support yang berbeda-beda ditunjukkan p@denbar 5.2. Dan jika
dilihat dari hasil rata-rata ini maka lift rasiongamemiliki nilai tertinggi terdapat
padaminimum support 4 dengan nilai 1,07114 dan pad@nimum support 12
didapatkan nilai rata-rata lift rasio terkecil yait,06972.

Uji coba selanjutnya adalah uji coba untuk merigétapengaruh
minimum support terhadap support yang dihasilkam wh@tif yang ditemukan
menggunakan algoritmarefixspan. Support menunjukkan nilai kemunculan dari
suatu motif dalam suatu transaksi. Dalam penelimamdilakukan pengujian ini
untuk digunakan sebagai pembanding antara penganiimum support terhadap
lift rasio dan support. Gambar 5.3 akan menunjukkaloungan antaraiinimum
support dan support yang dihasilkan.

Pengaruh Minimum Support terhadap
Support

13

12,5 +

Support
[E=Y
N

11,5

11

1 2 3 45 6 7 8 9 101112 13 14 1516 17 18 19 20
Individu Ke-

Gambar 5.3 Grafik Pengaruh Minimum Support terhaBapport

Dilihat dari Gambar 5.3 dapat diambil suatu kesitap bahwa support
yang memiliki nilai tertinggi terdapat padanimum support 12 dengan nilai 13
untuk individu ke-2, 8, 11, 13, 14, 16, dan 17. &wgkan nilai terendah terdapat
padaminimum support 8 dengan nilai 11,5 untuk individu ke-7 dan keMe&lihat
grafik pada Gambar 5.3 jika dibandingkan dengan lézeirh.1 maka dapa diambil

suatu kesimpulan bahwa support berbanding terbddikgan nilai lift rasio.
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Minimum support yang menghasilkan nilai lift rasio tertinggi makakan
menghasilkan support terendah sedangkan yang matkgima nilai lift rasio
terendah menghasilkan support tertinggi. Untuk s$@mamemperjelaskan
perbandingan kedua hal ini maka akan digambarkala pwafik rata-rata
hubungan minimum support terhadap support yang akgambarkan pada
Gambar 5.4 berikut.

Pengaruh Minimum Support terhadap
Rata-Rata Support seluruh Individu

12,7
12,6
12,5
12,4
12,3
12,2
12,1

ne

e SUpPpPOrt

Rata-Rata Support

2 4 6 8 10 12
Minimum SUpport

Gambar 5.4 Grafik Pengaruh Minimum Support terhaBapa-Rata
Support seluruh Individu

Pengaruhminimum support terhadap rata-rata support digambarkan pada
Gambar 5.4. Suatu kesimpulan awal dapat kita ayaial bahwa padaninimum
support 12 didapatkan support tertinggi yaitu 12,6 danagachimum support 4
didapatkan nilai rata-rata support terendah ya#114355. Hal ini memperjelas
hasil sebelumnya yang menyatakan bahwa supporameiry terbalik dengan lift

rasio.

5.2.2 Hasll Uji Coba pengaruh Length
Dalam uji coba ini, nilalength yang akan diujikan mengalami perubahan

mulai darilength 2, 4, 6, 8, 10 dan 12. Sedangkan minimum suporg giujikan
dibuat sama yaitu 8. Dalam proses ini ,sama sepehtlumnya, akan digunakan
20 data dari manusia penderita kanker payudarandigan DNA yang diambil
merupakan DNA Exon ke-7 dari penderita kanker pagad Uji coba ini
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dilakukan untuk mengetahui pengaruh perubalemgth terhadap motif yang
dihasilkan dengan melihat nilai lift rasio dan sopip/ang dihasilkan. Dan hasil
uji coba ini ditampilkan pada lampiran 2. Sedangkeada sub bab ini akan
dijelaskan analsisi hasil yang diperoleh dalam llegrafik. Gambar 5.5 dan 5.6
akan menampilkan grafik hasil uji coba pengarutgtlerterhadap lift rasio dan

support yang dihasilkan.

Pengaruh Perubahan Length terhadap
Lift Rasio
2,35
2,15 NN ———
1,95 —)
,% 1,75 —_—
e 1,55
S 1,35 N NS s o~ °
L e — 8
0,95 10
0,75 T T T T T T T T T T T T T T T T T T T 1 12
1 2 3 45 6 7 8 9 10111213 14 1516 17 18 19 20
Individu ke-

Gambar 5.5 Grafik Pengaruh Perubahan Length tenhadfa Rasio

Pengaruh perubahahength terhadap Lift Rasio digambarkan pada
Gambar 5.5. Berdasarkan grafik ini nilai lift ragerbesar dari semua individu
yang diujikan didapatkan ketika nildength 2 yang merupakan nildiength
terkecil. Namun pad#ength terbesar yaitu 12 tidak didapatkan nilai lift @si
terkecil karena padeength 12 tedapat nilai lift rasio yang diatas nilai 1&md0.
Sehingga tidak dapat diambil kesimpulan secara j@dai grafik ini, karena tidak
berarti jika paddength terkecil didapatkan nilai lift rasio terbesar masada
length terbesar didapatkan nilai lift rasio terkeBlamun dari grafik ini dapat
dinyatakan bahwa pada length 2 lift rasio terbesibasilkan. Sehingga nilai
length 2 dapat digunakan untuk proses uji coba lanjutgm dihasilkan hasil yang
lebih baik.
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Pengaruh Perubahan Length terhadap
Support
58
~~— -
48
—
t 38 4
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Gambar 5.6 Grafik Pengaruh Perubahan Length tegh&ilmpport

Pengaruh perubahan Length terhadap Support diggenbgada Gambar
5.6. Berdasarkan grafik ini nilai support terbeskri semua individu yang
diujikan didapatkan ketika panjang length 2. Ddaiupport terkecil didapatkan
ketika panjang length 12. Hal ini menjelaskan bakemmakin kecil length maka
kemunculan dari motif yang dihasilkan atau suppart motif semakin besar dan
sebaliknya.

5.2.3 Hasll Uji Coba Akuras Sistem
Uji coba akurasi dilakukan dengan mengujikan pakyang dihasilkan

dengan sel DNA manusia lain penderita kanker paygada exon yang sama
yaitu exon ke-7. Dalam proses ujicoba ini diasuarsikahwa proses perhitungan
akurasi yang dilakukan oleh sistem dianggap samearseyang dilakukan oleh
pakar.Minimum support yang dipilih dalam uji coba ini adalah minimum pop
yang telah menghasilkan nilai lift rasio tertinggitu minimun support 8 dan
minimum supoort dengan nilai rata-rata kesulurahan tertinggi yauiitmimum
support 4 yang diuji cobakan padangth 2 dan 10. Masing-masinginimum
support akan dilakukan tiga kali perubahan jumlah dataitng. Tabel 5.3 akan
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menampilkan hasil uji coba dengéangth 2 dan Tabel 5.4 akan menampilkan
hasil uji coba dengalength 10 seperti berikut.
Tabel 5.3 Akurasi Hasil Testing dengan nilai length

YA Jumlah | Jumlah| Rata-
Subport Length | Training | Testing rata
GO Data Data | Akurasi
4 2 5 5 100%
4 2 10 5 100%
4 2 15 5 100%
8 2 5 5 100%
8 2 10 5 100%
8 2 15 5 100%

Tabel 5.4 Akurasi Hasil Testing dengan nilai length

Minimum Jumlah | Jumlah| Rata-
Subport Length | Training | Testing rata
PP Data Data | Akurasi
4 10 5 5 100%
4 10 10 5 100%
4 10 15 5 100%
8 10 5 5 100%
8 10 10 5 100%
8 10 15 5 100%

Hasil akurasi dari uji coba motif sekuen yang dilkas ditampilkan pada
Tabel 5.3 dan 5.4. Uji coba ini dilakukan dengampmoses data training terlebih
dahulu, motif dari beberapa individu dikumpulkamgeemudian diambil motif
terbanyak yang sering terjadi. Kemudian motif-megiisebut diujikan terhadap 5
data testing. Akurasi yang dihasilkan adalah akuats-rata dari 5 kali testing
yang terjadi. Dalam uji coba ini diuji pengaruh jam data training terhadap
akurasi serta pengaruh perubahamgth. Dan dari hasil uji coba dapat dilihat
bahwa perubahan data training dan nixgth tidak menyebabkan perubahan
akurasi, dimana akurasi keseluruhan dari motif yatidapatkan rata-rata

mencapai 100%.
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5.3 AnalisisHasil Pengujian
Subbab ini akan membahas analisa dari hasil ujiacgang telah

dilakukan, apa yang terjadi dari proses uji cobagydilakukan dan mengapa hal
itu terjadi. Berdasarkan hasil uji coba yang dileku terhadap sistem untuk
mengetahui motif yang dihasilkan dari algoritprafixspan, seperti pada Tabel
5.1 menunjukkan bahwa sistem mampu bekerja dengénumtuk melakukan

pencarian motif sekuen DNA penyebab kanker payuddeagan metode

prefixspan. Uji coba ini juga menjelaskan bahwa dalam segiadses pengolahan
suatu data oleh algoritma prefixspan dapat menigaasiebih dari satu motif

dimana setiap motif terdiri minimal dari dua kaeakt

Uji coba yang kedua adalah ujicoba untuk mengetphtformansi motif
yang dihasilkan. Uji coba ini dilakukan dengan fm&fipengaruh nilaminimum
support terhadap rata-rata support dan lift rasio dariiimpang dihasilkan.
Dengan melihat Gambar 5.1 dan 5.2 dapat dilihatuhgéan antaraminimum
support dan lift rasio, dari grafik inminimum support yang menghasilkan motif
yang memiliki rata-rata lift rasio tertinggi terddpada uji coba dengaminimum
support 8 dengan nilai rata-rata lift rasio tertinggiityal,15 pada data manusia
ke-7 dan 9. Tetapi dari Gambar 5.2, secara ragamatimum support yang
menghasilkan rata-rata lift rasio tertinggi adatahimum support 4 dengan nilai
lift rasio rata-rata 1,07114. Melihat hal ini tenya kesulitan untuk mengambil
suatu kesimpulan, namun jika dilihat secara keablm dengan melihat Gambar
5.2 dapat dikatakan bahwa semakin besar nilai numnsupport maka semakin
kecil nilai lift rasio yang dihasilkan dibuktikanedgan grafik yang secara
bertahap menurun. Namun penurunan tersebut makk #tabil dan mungkin
grafik bisa kembali naik dengan data lebih dari 8hingga kesimpulan ini
dibentuk untuk jumlah uji coba yang hanya mencapaiata saja.

Uji coba ketiga dilakukan juga untuk melihat pemdeminimum support
terhadap support yang nantinya dapat digunakangaelmhan perbandingan.
Dengan melihat Gambar 5.3 dapat dilihat hubungatueya dimananinimum
support yang menghasilkan support tertinggi terdapat paisiémum support 12
dengan support 13 pada individu ke-2, 8, 11, 13,164 dan 17. Sedangkan nilai
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terendah terdapat padanimum support 8 yaitu 11,5 untuk individu ke-7 dan ke -
9. Sedangkan dari Gambar 5.4 dapat dilihat rata-sapport tertinggi terdapat
pada minimum support 12 dengan nilai 12,6 dan padanimum support 4
didapatkan nilai rata-rata support terendah yai®,14355. Jika hal ini
dibandingkan dengan pengaruh lift rasio sepertihedrpada Gambar 5.2, maka
terdapat hubungan berbanding terbalik karena padamum support tertinggi
nilai lift rasio rendah sedangkan nilai support fadn tinggi. Hal ini dapat
menjelaskan bahwa support tidak bisa digunakan gseb@adikator penentu
kekuatan dari suatu motif. Karena support hanya ihatel dari faktor
kemunculannya saja.

Uji Coba yang keempat dilakukan untuk melihat @galy perubahan nilai
length terhadap nilai lift rasio dan support yang dibankDari hasil uji coba yang
telah dilakukan seperti pada Gambar 5.5 dihasilbahwa pada length 2
didapatkan nilai lift rasio terbesar. Namun peath terbesar, dari proses uji
coba, yaitulength 12 tidak didapatkan nilai lift rasio terkecil. Sedpga tidak
berarti jika pada nildiength terkecil didapatkan nilai lift rasio terbesar raglada
length terbesar didapatkan nilai lift rasio terkecil. Mekt hal ini maka
kesimpulan yang dapat diambil dari uji coba inalafl length yang terbaik
digunakan dalam proses uji coba adalah 2 yang tkaukdengan nilai lift rasio
yang terbesar. Sedangkan untuk pengaruh perub@hatength terhadap support
seperti yang dijelaskan pada Gambar 5.6 menunjukiemva support terbesar
dihasilkan paddength 2 dan support terkecil dihasilkan pabagth 12. Jika
melihat hal ini menunjukkan bahwa semakin kedairength maka kemunculan
atau support dari motif yang dihasilkan semakinabetan sebaliknya. Melihat
hasil uji coba keempat ini maka sebenarnya lelphtteya bahwa uji coba kedua
dan ketiga dilakukan dengan panjang length 2.

Proses uji coba yang terakhir adalah proses uja agiiuk menentukan
akurasi dari motif yang dihasilkan. Hal ini dilalark dengan mengujikan motif
yang telah didapatkan dengan sekuens DNA pendexitker payudara lain. Uji
coba dilakukan dengan mengujikdata training terhadap 5 data testing yang
berbeda-bedaData training disini adalah data motif-motif yang didapatkanidar

beberapa individu dengan algoritma prefixspan padaimum support dan
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panjang length yang sama kemudian diambil motifgyéerbaik. Motif yang
terbaik adalah motif yang memiliki jumlah kemunculterbanyak dari motif
sekuen yang dihasilkan dari beberapa individu. Migg akan dicaridata
training dari motif yang dihasilkan dari sekuens individu 2, dan 3 pada
minimum support 8. Berikut ini akan dijelaskan melalui contoh sba@®a proses
pencarian akurasi yang dilakukan,
Motif Sekuens Individu ke-1 :
<TT><AGT><ACT><TCT><GAT><GAG><CAT><CAG>
Motif Sekuens Individu ke-2 :
<TA><TT><AAT><AGA><AGT><ACA><ACT><GAT><CAT>
Motif Sekuen Individu ke-3 :
<TT><GG><CG><AGT><ACT><TCT><GAT><CAT>
Dari motif sekuens yang didapat ini dihitung kenmwlano semua motif yang
terjadi seperti berikut,
<TT>=3 ,<AGT>=3 ,<ACT>=3 <TCT>=2 ,<GAT>=3 ,<GAG>5¥CAT>=3
,<CAG>=1, <TA>=1 <AAT>=1 ,<AGA>=1 ,<ACA>=1 <GG3t, <CG>=1
<AGT>=1
Berdasarkan hasil tersebut dapat ditemukan nilaukeulan terbanyak yaitu 3
dan motif yang memiliki jumlah kemunculan 3 inilgding menjaddata training
untuk dilakukan prosessting.
Data Training : [KTT><AGT><ACT><GAT><CAT>]

Data training tersebut yang kemudian digunakan sebagai testiosep.
Testing proses dilakukan dengan melakuksiring matching terhadap masing-
masing motif pada data training terhadfapa testing yang merupakan data awal
gen DNA penderita kanker payudara yang bukan m&arpdata pembentulata
training. Berikut ilustrasinya,

Data testing : Data dari individu ke -4
GTTGGCTCTGACTGTACCACCATCCACTACGCAAACTACATGTGTAAC
AGTTCCTGCATGGGCGGCATGAACCGGAGGCCCATCCTCACCATCATC
ACACTGGAAGACTCCAG
Proses3tring Matching :

1. Membagi dan mengelompokkan data testing sepamhgagth = 10

53



2. Sring Matching terhadap masing-masing kelompok
3. Penghitungan jumlah string matching dalam masinghmgamotif yang
sesuai dengaminimum support
4. Penghitungan akurasi
Contoh :
1. Pengelompokabata Testing dengariength=10 (Pembentukan Transaksi)

1 GTTGGCTCTG
2 GACTGTACCA
3 ACCATCCACT
4 TACGCAAACT
5 TACATGTGTA
6 AACAGTTCCT
7 TGCATGGGCG
8 GGCATGAACC
9 CGGAGGCCCA
10 ATCCTCACCA
11 ATCATCACAC
12 CTGGAAGACT
13 CCAG

2. Sring Matching untuk motif <AGT>

1 GTTGGCTCTG
2 GACTGTACCA
3 ACCATCCACT
4 TACGCAAACT
5 TACATGTGTA
6 AACAGTTCCT
7 TGCATGGGCG
8 GGCATGAACC
9 CGGAGGCCCA
10 ATCCTCACCA
11 ATCATCACAC
12 CTGGAAGACT
13 CCAG

3. JumlahSring Matching
Jumlah ini dihitung dengan menjumlahkan kelompokgyaatching dari
prosesring Matching.

4. Perhitungan akurasi dilakukan dengan membandingkamiah string

matching dengamminimum support. Jika jumlabstring matching lebih dari
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minimum support maka motif tersebut dianggap sesuai dan dibernian
1 dan jika sebaliknya diberi nilai 0. Jumlah niladari suatu motif yang
diujikan pada data berbeda dibandingkan denganajurpéngujian data
inilah yang digunakan untuk menentukan akurasifigatig dihasilkan.
Contoh :

Minimum_support = 8

DataTraining : <TT><AGT><ACT>

Hasil Testing :
Uji CoballD 1 2 3
1 11 11 11
2 11 10 11
3 10 11 11
4 11 11 11
5 9 9 11
Akurasi :

Karena support dari setiap ujicoba untuk semuamBlebihi

minimum support maka.

ID 1 =5/5*100% = 100%

ID 2 =5/5 *100% = 100%

ID 3 =5/5*100% = 100%

ID 4 =5/5 *100% = 100%

ID 5 =5/5 *100% = 100%

Catatan : Nilai 5 didapatkan karena dalam 5 kalicopa semua nilai

support dari setiap ID diatas minimum support

Proses uji coba akurasi dilakukan padaimum support 4 yang mewakili

minimum support yang menghasilkan rata-rata terbaik dan minimuppertt 8

yang mewakili minimum support yang mampu menghagilkft rasio tertinggi.

Kombinasi jumlahdata training yang diujikan berbeda-beda mulai dari 5, 10, dan

15. Sedangkan jumlatiata testing dibuat sama yaitu 5 dengan data dari individu
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ke 16 hingga ke-20. Dan setelah dilakukan uji cederti terdapat pada Tabel
5.2 didapatkan secara rata-rata akurasi motif y@dihgsilkan mencapai 100%.
Dalam hal ini perubahaminimum support dan jumlahdata training tidak
berpengaruh pada akurasi yang terjadi. Didapatkaakyrasi yang mencapai 100
% karena pengujian dilakukan pada data dengan ¥xog sama dan sama-sama
penderita kanker payudara serta jumlah data yanmiain kurang bervariasi dan
kurang banyak. Data pada exon yang sama cenderenmjiki pola yang hampir
sama. Hal ini menyebabkan dalam melakukan prosesbaj akurasi, akurasi
mampu mencapai 100%. Dan alasan tidak dilakukamp@yegujian pada exon
yang berbeda karena pengujian model tersebut tskduai. Setiap exon

mempunyai urutan sekuen yang berbeda.
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BAB VI
PENUTUP

6.1 Kesimpulan
Kesimpulan yang didapatkan dari hasil uji coba gydalah dilkukan

dalam penelitian skripsi ini adalah sebagai berikut

1. Algoritma prefixspan dapat diterapkan dengan cukup baik pada 20 data
DNA penderita kanker payudara untuk ditemukanny#fraekuens DNA
penyebab kanker payudara yang mana melalui bebdadagpan yaitu
pembacaan data, pemrosesan algorijpnefixspan, proses penentuan
subsequence motif, proses perhitungan lift rasio, dan prosesgmtuan
motif yang diakhiri dengatesting terhadap motif yang dihasilkan.

2. Kesimpulan yang dapat diambil dari hasil uji cobangy dilakukan
terhadapminimum support untuk mengetahui performansi motif yang
dihasilkan adalah bahwa semakin besar nilai minimgupport maka
semakin kecil nilai lift rasio yang dihasilkan dalalji coba pada 20 data.
Pembatasan pada 20 data dikarenakan hasil daadifi yang masih tidak
stabil dan dimungkinkan kesimpulan akan berubad ik coba dilakukan
lebih dari 20 data. Hasil yang tidak stabil ini dingkinkan karena
penggunaan nildength yang tidak mengambil nilai length terbaik yaitu 2
sepeti hasil uji coba keempat.

3. Penggunaan support untuk menentukan performansif nd@nggap
kurang sesuai karena dihasilkan nilai support yaadanding terbalik
dengan lift rasio. Sedangkan akurasi yang dihasilkalam uji coba ini
mencapai rata-rata 100% karena pengujian dilakyleda data dengan
exon yang sama dan sama-sama penderita kankergrayserta jumlah
data yang diujikan kurang bervariasi dan kurang/akn



6.2 Saran
Saran yang dapat diberikan setelah yedgsaikan penelitian skripsi ini

adalah:
1. Data yang digunakan dalam pencarian motif sekuemM$A Dagar

diperbanyak untuk didapatkan hasil kesimpulan yahih baik.
2. Proses uji coba yang dilakukan agar lebih berviaaigar didapatkan hasil
yang lebih baik
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