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1.1 Latar Belnkang

Escherichia coli {E. coli) merupakan salah sata jenis bakten vang umum
ditemukan di lingkungan, khususnya padasaluran pencernaan manusia dan hewan.
Bakteri ini termasuk daalam kelumqu ngm-mgmfdnn berbentuk batang.
K.eberadnannya drdnhm usus manusia dan hewan berdarah panas berfungsi sebagai
bagian dapi flara normal yang membanty proses: pencemaan dan pembentukan
vitamin K. Nomun, tidak semua strain E. coli hemfﬂmmglmghn Meskipun
sebagian Besar strain .E. gﬁi bersifal mn—pamgmm m penting dalam
mﬂlm. keseimbangan mikrobiola usus, hebmnplmw bersifal patogen
dan’ rnfqnl. menimbulkan berbagai penyakit senus seperti nlﬂn:u, mM5ﬂlmn
kemih, dan sindrom hemolitik uremik [1]. Dalam beberapa mmm E
coli mmilkm toksm berbahaya yang mampu mmsukjuﬁnmmbuh dun
menyehabkan kemplikasi kesehatan yang parah. Oleh karena itu, keberadaan
strain-strain ini memerlukan perhatian khusus dan memnd:s dan ffmuwan
I‘Iﬂ!ﬂbllﬂnﬂ'l

ldentifikasi serta klasifikasistrain E. coli menjadi aspek vang sangat penting
dalam bidang mikrobiologi dan kesehatan, gumw potensi bahaya dari
strain patogen mmm dan akurat [2}. mﬂsﬁﬁnmn vang tepat
dapat membantu dalam pfnn.nmu:m penynk:l mﬁkm_m'dlhmblﬂknn oleh E. coli
eharan m }#ﬁ Hi‘pmsl menyebabkan wabah.
Namun, metode Jdcnl:[ﬁkam E coli secara tradisional yang mengandalkan kultur
bakteri dan teknik bickimia dinilai masih memiliki banyak keterbatasan, terutama
dalam hal efisiensi waktu dan tingkat akurasi. Proses ini memerlukan tenaga ahli
dan prosedur laboratorium yang cukup kompleks, serta rentan terhadap kesalahan
manusia [3]. Selain itu. ketergantungan terhadap media pertumbuhan dan kondisi
lingkungan dapat memengaruhi  hasil okhir dan  identifikasi  tersebut
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Ketidaktepatan dalam proses Klasifikasi dapat berdampak pada keterlambatan
penanganan medis, sehingga diperlukan pendekatan yang lebih modemn dan efisien.

Perkembangan teknologi dalam bidang kecerdasan buatan atau Artificial
Intelligence dan pembelajaran mesin aton Machine Learning membuoka peluang
besar dalam pengolahan data biclogis secara lebih cepat dan akurat. Machine
learning memungkinkan komputer untuk belajar dari data historis tanpa periu
diprogram secara eksplisit. sehingga cocok digunokan dalam analisis data
mikrobiologi yang kompleks. Salsh safu pendekatan yang banyak digunakan dalam
klasifikasi data biologis adalsh metode cupervised leorning. seperti algoritma
Support Vector Machine atiu dapat disebut juga smm Naive Bayes [4]. SVM
dikenal dengan kemampuannya menangani data non- an teknik

i

kerne! untuk jpemetaan ke ruang dimensi lebih tingg [5} Wm.ﬂdlkﬂﬂn}'ﬁ
p]]ﬂ!um yang andal dalam berbagai kasus klasifikasi yang | mpleks. :ﬂf sisi [ain,
Naive ‘Bayes merupakan algoritma yang sangat sederhana namun efekfif, karena
memiliki efisiensi komputasi tingzi dalam data dengan atribut independen [6].

ﬂﬁmmdman sebafumnya, algoritma Naive Hquymgdlkﬂﬂmamkm
dengan teknik houshng seperti AdaBoost mampu mening akurasi klasifikasi

bﬁﬂﬂi E. coli dari 76% menjadi 94%, mr:mm_]ukknuhhﬁlkﬂnbm mi efektif
dalam menangani  dataset biologis kompleks [2]. Kombinasi metode ini
mmﬁmpmﬁiﬂ model klnstﬁi!ﬂmlguifkau tanpa harus

meningkatkan. kompleksitss struktur algoritma secara Berlcbihan. Sehaliknya,
algoritma SWM juga menunjukkan p:ljfu_[ma_lmrm__&_ﬁm klasifikasi non-linear
dan bahkan mencapai akurasi hingga 100% pada studi lain di bidang klasifikasi
berita palsu [8]. Hasil inl menunjukkan babwa dengan parameter yang tepat, SVM

mampu memberikan hasil klasifikasi vang sangat akurat dan konsisten. Oleh karena
itn, membandingkan kedua algoritma im menjadi relevan untk dilakukan,
mengingal masing-masing memiliki karaktenistik yang berbeda. Naive Bayes
unggul dan segi kesederhanaan, kecepatan, dan efisiensi komputasi, sedangkan
SWVM lebih kuat dalam hal akurasi dan kestabilan prediksi, terutama pada data yang
tidak terdistribusi secara linier, Dengan membandingkan performa kedoanya dalam



kasus klasifikasi E. coli, diharapkan dapat dipercleh pemahaman yang lebih
mendalam mengenni kelebihan dan keterbatasan masing-masing algoritma dalam

konteks data biologis yang kompleks.

Selain itw, studi lain yang membandingkan SVM dan MNajve Bayes dalam
berbagai kasus menunjukkan hasil yang varatif. Misalnya, pads klasifikasi
kesehatan mental mahasiswa, Naive Bayes mampu mengungguli SVM dalam hal
klasifikasi bias mental [9], mnmﬁﬂuﬂmmhﬂbuhasa Arab, SVM terbukti
lebih akurat dibanding Naive Bayes [10]. Hal ini menunjukkan bahwa performa
masing-masing algoriima sangat iﬂgﬁﬂgﬂnﬂu oleh karukteristik dataset yang

digunakan. Tidak ada satu algoritma yang secara nnnilkkhihm‘lmll dari yang lain
dalam semun jenis duta, Oleh karena itu, sangal penting untuk menguji kedua
w-tﬂmhut dolam konteks dan kondisi data vang Ipﬂ:ﬁk. .

Khusus untuk klasifikasi E. coli. algoritma Naive Bayes telah digunakan
untuk mengelompokkan strain bakten gram-pegatif berdasarkan tujuh fitur biologis
upert[nr:ﬁ,m'ﬁ, dan alm!, dan berhasil mencapai akurasi hingga 80.93% [11].
FPada umumnya, proses klnsifikasi inl berfujoan untuk memetakan setiap
straln E. coll ke dalam kelas-kelas lokasl subselular tertentu, sepertl cytoplasm
{epl Inner membrane (lm), periplasm (pp), outer m l;u_li]. serta kelas
Iain yang Tehih spesifik sepertl nner membrane _Wteh. {ImL}, Inner
membrane without signal (ImS), outer membrane -wmtﬂn {omL), dan
inmer membiyane with nneleaved ﬂ.gunl (Imu). Sdiuph:las merepresentasikan
lokasi protein spesifik dari simin E, coli yang dapat nugﬁh’érikan informasi penting
dalam analisis biologis ‘dan medis. Penelition-penelitinn tersebut menunjukkan
bahwa meskipun Naive Bayes memiliki struktur yang sederhana, algoritma ini tetap
mampu membenkan hasil yang kompetitif. Sementara itw, dalam pendekatan
machine learning yang lebih kompleks, proses klasifikosi dataset E. coli
menggunakan SWM  ataupun  Naive Bayes sering melibatkan  tahapan
preprocessing, pengukuran probabilitas, dan evalussi menggunakan confusion
matrix untuk memastikan akurasi dan presisi medel [12]. Tahopan-tahapan tersebut



sangat penting untuk mendapatkan hasil klasifikasi yang dapat diandalkan dan
akurat,

Berdasarkan berbagai temuan dan perkembangan tersebut, penelitisn ini
bertujuan untuk mengembangkan kiasifikasi bakteri E. eoll dengan menerapkan
dua algoritma machine leaming, yaitu SVM dan Naive Bayes. Klosifikasi vang
dikembangkan mencakup rangkaian pmﬁ_ﬂhﬁlﬂ dan preprocessing data, pelatihan
model, evaluasi pﬂ[mﬁ;ﬂﬂxlfkﬁi.mmi hasil. Evaluasi difakukan
menggunakan. mﬂﬁk ﬂkuraat. tﬁll, dan Fl-score, serta menganalisis
kelebihan dan kekurangan masing-masing algoritma. Dengan pendekatan yang

s{gmﬂx. dﬂ:l.nmphn ]Iqﬂ M penelitian ini dapat umlherh rekomendasi
Ikﬁﬂ! mengenui algoritma yang paling sesuai untuk Ehﬁmﬁ hakteri E. coli,
Selain i, penelitian ini juga diharapkan dapat menjadi h,mn:m n}lam dalam
upmm:mn kualitas deteksi mikrobiologi klinis dan pengam
dalamy dunia medis dan kesehatan masyarakat secara unmim,

1.2 Rumusan Masalah

Untuk memastikan penelitian mi tetop terarah hmlpnch.hwan yang
ingin dicapai. diperlukan perumusan masalah yang jélas. Berikut adalah beberapa
pemn'jnuy:mg mm:gnd:-m:,pﬂmmmn ini:

T

K w w E coli dupat M.ngkan menggunakan

Iﬂgﬂﬂﬂm wmmaw

2. Bagaimana performa algoritma SVM dan Niuive Bayes dolam klasifikasi £
coli ditinjau dan akurasi, presisi, recall, dan fl-score?”

3. Scberapa efektif klasifikasi berbasis machine learning yang dikembangkan
dalam meningkatkan efisiensi dan akurasi identifikasi bakteri £ coli
dibandingkan pendekatan konvensional?



1.3 Batasan Masalah

Pada penelitian ini terdapat beberapa batasan yang diterapkan dalam ruang
pengembangan klasifikasi dilakukan secara terfokus dan efisien tanpa menyimpang
dari tujuan utama penelitian. Berikut adalah batasan yang ditetapkan:

1. Penelitian ini n klasifikasi untuk bakteri

I mmkﬂmngmd;
. :huﬂm:lmﬂ.m



1.4 Tujuan Penelitian

Penelitian ini bertujuan untuk menyelesaikan permasalahan yang telah
dirumuskan serta memberikan kontribusi dalam pengembangan klasifikasi bakteri
E. coli. Berikut adalah tujuan utama dari penelitian ini:

machine leaming dalam bidang mikrobiologi. khususnys untuk

identifikasi bakteri £, cali.

«  Menambah wawasan mengenai performa algoritma SVM dan Naive
Bayes dalam membangun klasifikasi bakteri.

klosifikasi yang lebih skurat. efisien, dan dapat diimplementasikan

secara praktis,



2. Manfaat Fraktis

+ Membantu  praktisi mikmbiologi dan  tenaga medis  dalam
mengidentifikasi strain bakteri £ coli melalui klasifikasi berbasis

' MMWWWMMWM

diterapkan dalam pengemba T g R TP

' m pengembangan  otomatis

Wi laboratorium untuk

i T 'I..:.' mlﬁ

hmmmmm
mw

termasuk teori tenta : i . I— s
mhmlmng.mpenjehsanmgmmalgnrmS?Mdmwa
Bayes.



BAB Il METODE PENELITIAN

pengumpulan data, tahapan pengembangan klasifikasi, preprocessing data,
pelatihan model, evaluasi performa, hingga alat bantu yang digunakan.
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