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BAB YV
PENUTUF

Kesimpulan

Berdasarkan hasil pengembangan dan evaluasi klasifikasi  bakteri

Escherichiu coli menggunakan algoritma Support Fector Machine atau 5VM dan
Naive Bayes, dapat disimpulkan beberapa hal sebagai berikut:

Penelitian ini berhasil mvemhm ﬂnmplemmmxlkm klasifikasi

berb.asis.mnhme lemmg M s .ﬂgnutma SVM dan Naive
Bayes untuk mengklasifika ”:ﬂr&mhnktmf ol berdasarkan fitur-ftur
biologis nmmi dikembangkan secarn Hﬁ:ﬂ]ﬂluruh melalui
tnhapan pmguw'ﬁnm pra-pemrosesan (normalisasi, analisis korelasi,

} Mcekau data Iul:mg] hingga evaluasi pmmm

2. Hasil evaluasi menunjukkan bahwa algoritma SE’HMW&"H&

klasifikasi vang lebih batk dibandiglkan Naive Baves. Hllﬂiﬂmijt&kan

.'M‘IH akurasi vang lebih tinggi, yaitu 90.10%, serta F1-score sebesar

m&mmm ftu, model Wiive Bayes hanya meneapai ahmnhesa.r
Bﬂﬂih F1-score sebesar 67,19, Ferﬁ:mmuuw E"ﬂhhﬁpanganm

oleh kemampuannya dalam menangani data uﬂﬂﬁﬂrﬁl relasi antar fitur

yang kompleks melalui penggunaan kernel. Selain akurosi don Fl-score,

evaluasi klasifikasi mmmmhnngkm waktu pelatihan model. Naive

Bayes menunjukkan keunggulan signifikan dalam efisiensi waktu. dengan
mnﬂupe!nﬁm hamya 0.0034 detik. jauh lebil cepat dibandingkan SVM
yang memerluknu:#.iﬂﬂ dﬂhk. hlbm hi .ﬁiemperkua{ karoktenstik

MESIng-masing nlgumma' Naive Eﬂ}ﬁ ungpul don sisi kecepatan,
sedangkan SWVM lebih unggul dalam akurasi dan kestabilan prediksi.

Confusion matrix dari model SVM menunjukkan prediksi yang lebih akurat
pada sebagian besar kelas, terutamao pada kelos mayoritas, sedangkan Naive
Baves mengalami lebih banyak kesalahan klasifikasi pada kelas minorntas,
Hal ini menunjukkan bahwa SWVM lebih stabil dan ondal dalam
mengklasifikasikan data yang tidak seimbang. Confusion matrix dari model

T



SVM menunjukkan prediksi yang lebih akurat pada sebagian besar kelas,
terutama pada kelas mayoritas., sedangkan MNaive Bayes mengalami lebih
banyak kesalahan klasifikasi pada kelas minoritns. Hal im menunjukkan
bahwa SVM lebih stabil dan andal dalam mengklasifikasikan data yang
tidak seimbang, Sebagan besar nilai prediksi benar (free positives) pada
maodel SVM terkonsentrasi di diagonal matrix, sementara model Naive
Bayes cenderung melakukan misklasifikasi yang signifikan pada kelas-
kelas dengan representasi data mkml Ini mengindikasikan bahwa
dalam konteks distribusi_kelas yang tidak. seimbang, algoritma SVM
memiliki ketahanan Klasifikasi yang lebih baik

4. Seluruh proses MMHL klasifikosi ndak menggunakan teknik

boosting stéu tuning lanjutan, tetapi tetap menghasilkan performa yang

kumi. Visunlisasi l.im soperti matriks RMMMMl kelas samgnt
membantu dalam proses eksplorasi awal dan 'mﬂuhﬁg pemahaman
struiktur data yang digunakan dalam klasifikasi.

5. Berdaswkan hasil vang dicapal, dapat disimpulkan bahwa .Huﬂﬂcam
hmﬂ‘ﬂd lebih efektif dan direkomendasikan untuk dlle‘i'm. dalam
pengembangan sistem deteksi dan klasifikasi bakteri £, cofi. Klasifikasi ini
mﬁﬁiMnm aplikasi di bidang mlh‘nhlﬂ]@.m unmkmmduhmg

. proses identifikasi bakteri secarn cepal, akurat, dan efisien. Meskipun dalam
studi sebelwnnyn terda.pnl pr_nggunaan metode boosting seperti AdaBoost,

_ 1 a.-nﬂ:nﬂ:h]c tersebul.
I:H in:[ M fokus utama penelitian adalah membandinglan
performa dari dua metode klasifikasi single-classifier secara langsung, yaitu
SVM dan Maive Bayes. tinpa pengoruh teknik ensemble yang dapat
meningkatkan knmp!t;k.sims-mﬂd. Selain itu, secara teknis dan praktis,
metode boosting seperti AdaBoost cenderung membutuhkan sumber daya
komputasi yang lebih besar, serta belum tentu kompatibel ataw efisien jika
diterapkan pada lingkungan dengan keterbatasan infrastruktur. Oleh karena
itu, pendekatan vang lebih sederhana namun tetap efektif dipilih sebagni
dasar pengembangan dalam konteks penelitian ini,

ak mengadopsi pendekat;
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Saran

Berdasarkan hasil dan keterbatasan dari pengembangan kiasifikasi vang

telah dilakukan, benkut beberapa saran yang dapat dipertimbangkan untuk
penelitian dan pengembangan lanjutan:

L
by

Penelitian inl menggunakan parameter default tanpa tuning, sehingea pada
penelitian lanjutan dapat dipertimbangkan penggunaan teknik optimasi
hyperparameter seperti  Grid Searel atau  Rundom  Search  untuk
mendapatkan hasil yang lebih optimal. Selain itu. disarankan untuk
mcnmmls: Mm&hﬂmlﬁm&u seperli | qﬂakz: fitur otomatis dan

_penyederhanaan strukiur dats guna mengurang! kompleksitas model,

mFﬂmpﬂmﬁn memmmulkm};nﬂq%{,rmﬁ:g_

- Untuk meningkatkan kemampuan generalisasi klasifikasi, sebaiknya
digunakan dataset yang lebih besar dan lebih beragam, baik dari jumiah

hﬂm{' maupun varizsi strain £ cofi. termasuk kondisi Wnﬂlu
jﬂnumpctm yang berbedn.

 Evaluasi model terhadap kelas-kelas minoritas masih - menunjukkan

kelemahan, terutama pada algoritma Naive Bayes, Oleh karena itu, teknik
ﬁmjﬂﬁnﬁang&n data seperti SMOTE (Synthetic m tm::mpﬁng
Techmigue) dapat dieksplorasi pada penellmnm

-Wnlau;mu dalam pepelian im  tidak dlmtmhw. teknik  ensemble,

i 1 1 w Hﬂﬁh‘mng"‘rn Eﬂgxﬁﬁ ﬂlﬁ .Bi:;a.f.l‘!'iigdupﬁt ditelit

Hﬂh'ﬁmﬂw alternatif untuk meningkatkan performa model jika

kompleksitas klasifikasi dapat ditingkatkan.

Klasifikasi vang telah dikembangkan berpotensi untuk diintegrasikan dalam
bentuk aplikasi berbasis web atau mobile, yang dapat digunakan sebagai
sistem pendukung keputusan di laboratorium mikrobiologi untuk membantu
proses klasifikosi baklen secara otomatis, efisien, dam terstandar.
Penelitian selanjuinya disarankan untuk mengkaji frade-off antara wakiu
pelatthan dan skwrmsi klasifikasi, terutama dalam konteks implementas
sistem nyata yang memerlukan respons cepat seperti deteksi dini penyakit
berbasis mikroorganisme.
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