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Abstrak. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis data RNA-Seq Homo
sapiens serta mengklasifikasikan ekspresi gen menggunakan metode
machine learning. Data diperoleh dari Sequence Read Archive dalam format
FASTQ yang terdiri dari lima sampel paired-end. Tahap awal dilakukan
quality control menggunakan FastQC dan dirangkum dengan MultiQC.
Selanjutnya dilakukan preprocessing melalui proses trimming untuk
meningkatkan kualitas data. Data yang telah diproses kemudian diubah
menjadi dataset numerik dan diklasifikasikan menggunakan Random Forest
dan Support Vector Machine (SVM). Hasil menunjukkan bahwa SVM
memiliki akurasi lebih tinggi sebesar 0,60 dibandingkan Random Forest
sebesar 0,50, namun Random Forest menunjukkan performa yang lebih
seimbang dalam mengklasifikasikan kedua kelas. Temuan ini menunjukkan
bahwa pemilihan model tidak hanya bergantung pada akurasi, tetapi juga
pada kemampuan dalam menangani data yang tidak seimbang.
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Abstract. This study aims to analyze Homo sapiens RNA-Seq data and
classify gene expression using machine learning methods. Data were
obtained from the Sequence Read Archive in FASTQ format consisting of
five paired-end samples. The initial stage was quality control using FastQC
and summarized using MultiQC. Next, preprocessing was carried out
through a trimming process to improve data quality. The processed data
were then converted into a numerical dataset and classified using Random
Forest and Support Vector Machine (SVM). The results showed that SVM
had a higher accuracy of 0.60 compared to Random Forest at 0.50, but
Random Forest showed a more balanced performance in classifying both
classes. This finding suggests that model selection depends not only on
accuracy but also on the ability to handle imbalanced data.
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1. PENDAHULUAN Meskipun ketersediaan data yang melimpah

Perkembangan teknologi dalam bidang
bioinformatika telah menghasilkan
peningkatan signifikan pada data genomik,
khususnya melalui teknologi RNA-Sequencing
(RNA-Seq). Teknologi ini memungkinkan
analisis ekspresi gen secara menyeluruh dalam
suatu organisme, sehingga menghasilkan data
dalam jumlah besar dengan kompleksitas
tinggi. Data RNA-Seq umumnya disimpan
dalam basis data publik seperti National Center
for Biotechnology Information dan Sequence
Read Archive, yang menyediakan akses
terbuka terhadap data sequencing dari berbagai
penelitian di seluruh dunia.

memberikan peluang besar dalam penelitian
genomik, hal ini juga menimbulkan tantangan
dalam pengolahan dan analisis data. Data
RNA-Seq memiliki ukuran besar serta kualitas
yang bervariasi, sehingga memerlukan proses
preprocessing seperti quality control (QC) dan
trimming sebelum dapat dianalisis lebih lanjut.
Tanpa proses ini, data yang digunakan dapat
mengandung noise yang mempengaruhi hasil
analisis [1].

Dalam konteks Big Data, metode konvensional
seringkali tidak cukup untuk menangani
kompleksitas data RNA-Seq. Oleh karena itu,
diperlukan pendekatan yang mampu mengolah
dan menganalisis data secara efisien, salah
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satunya adalah Machine Learning. Metode ini
mampu mengenali pola dalam data dan
melakukan  klasifikasi secara  otomatis,
termasuk dalam analisis ekspresi gen [2].
Beberapa  penelitian  sebelumnya  telah
menunjukkan bahwa algoritma Machine
Learning seperti Random Forest mampu
meningkatkan akurasi dalam berbagai kasus
klasifikasi [3], [4]. Namun, masih terdapat
kesenjangan dalam integrasi proses
pengolahan data RNA-Seq secara menyeluruh,
mulai dari pengambilan data, preprocessing,
hingga klasifikasi menggunakan algoritma
tertentu. Selain itu, perbandingan performa
antar algoritma Machine Learning seperti
Random Forest dan Support Vector Machine
(SVM) dalam konteks klasifikasi ekspresi gen
masih perlu dikaji lebih lanjut.

Berdasarkan permasalahan tersebut, penelitian
ini bertujuan untuk mengolah data RNA-Seq
berbasis Big Data, melakukan preprocessing
untuk meningkatkan kualitas data, serta
menerapkan metode Machine Learning dalam
klasifikasi ekspresi gen. Selain itu, penelitian
ini juga bertuyjuan untuk membandingkan
performa algoritma Random Forest dan
Support Vector Machine (SVM) dalam
menghasilkan klasifikasi yang optimal.

2.  TINJAUAN PUSTAKA
2.1 Machine Learning Dan Klasifikasi
Teknologi machine learning telah
menciptakan ~ kesempatan  baru  dalam
pengembangan data RNA-seq. Model-model
machine learning memberikan cara yang lebih
lincah dan dapat disesuaikan dibandingkan
dengan metode statistik konvensional [10].
Pembelajaran Mesin  atau  Machine
Learning adalah metode yang berasal dari
Kecerdasan Buatan (Al) yang digunakan untuk
meniru dan mengambil alih fungsi manusia
dalam menyelesaikan berbagai permasalahan.
Dengan kata lain, Pembelajaran Mesin adalah
perangkat yang dirancang untuk belajar dan
menyelesaikan tugas tanpa perlu instruksi dari
penggunanya. Menurut  Arthur  Samuel,
seorang perintis Amerika di bidang permainan
komputer dan kecerdasan buatan, Al
menyatakan bahwa pembelajaran mesin adalah
cabang ilmu yang mempelajari bagaimana
memberi komputer kemampuan untuk belajar
tanpa diprogram secara eksplisit [5]. Machine
Learning memiliki peran penting dalam

penelitian ini karena mampu mengolah data
genom yang berukuran besar dan kompleks.
Dengan memanfaatkan algoritma Machine
Learning, data RNA yang telah diubah menjadi
bentuk numerik dapat dianalisis untuk
menemukan pola tertentu. Pola tersebut
kemudian  digunakan untuk melakukan
klasifikasi variasi genetik secara otomatis,
sehingga proses analisis menjadi lebih cepat,
akurat, dan efisien dibandingkan metode
manual.

Model regresi linier dan pohon keputusan
memberi kesempatan kepada komputer untuk
memahami dan menemukan pola dari
informasi yang ada serta membuat ramalan
yang tepat. Dalam hal memperkirakan cuaca
dan iklim, pembelajaran mesin dapat berperan
dalam mengenali pola yang sering muncul dan
menciptakan ramalan yang lebih tepat dengan
menggunakan data masa lalu.[11]

Salah satu penggunaan machine
learning adalah dalam klasifikasi. Klasifikasi
adalah metode dalam Machine Learning yang
berfungsi untuk membagi data ke dalam
kategori tertentu berdasarkan pola yang ada
dalam data tersebut. Proses klasifikasi
melibatkan pembelajaran dari data yang sudah
berlabel, sehingga model bisa digunakan untuk
memperkirakan kelas data yang baru. Tujuan
utama  dari  klasifikasi adalah  untuk
mengotomatisasi pengelompokan data,
meningkatkan efisiensi analisis, dan membantu
dalam pengambilan keputusan. Dalam studi
ini, klasifikasi dimanfaatkan untuk
mengorganisir variasi genetik berdasarkan pola
yang terdapat dalam data RNA.

2.2 Algoritma Random Forest Dan SVM

Random Forest adalah salah satu algoritma
machine learning yang sangat terkenal. Secara
umum, Random Forest terdiri dari sekumpulan
decision tree yang digabungkan untuk
menciptakan model yang lebih tepat. Inilah
mengapa istilah 'hutan' digunakan, karena
terdiri dari beberapa decision tree. Algoritma
ini menciptakan beberapa pohon berdasarkan
data sampel, di mana setiap pohon yang
dibangun selama proses pelatihan tidak terkait
dengan pohon sebelumnya, dan keputusan
diambil berdasarkan suara terbanyak. Dua
konsep utama dalam Random Forest adalah
penggabungan pohon melalui teknik bagging
(bootstrap aggregating) dengan penggantian,
serta pemilihan fitur secara acak untuk masing-
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masing pohon yang dibentuk. Random Forest
memiliki dua parameter utama, yaitu
parameter m yang menunjukkan proporsi
jumlah pohon yang akan digunakan, dan
parameter k yang menggambarkan jumlah
maksimum fitur yang dipertimbangkan saat
proses percabangan dalam pohon [6]. Dalam
studi ini, penulis menggunakan algoritma
Random Forest wuntuk mendeteksi dan
mengklasifikasikan data RNA-seq. Algoritma
ini dipilih karena kemampuannya dalam
menangani data dalam jumlah besar, waktu
pelatihan yang cepat, hasil prediksi yang tepat,
serta kemampuannya mengurangi risiko
overfitting, sehingga dianggap sebagai
algoritma yang paling sesuai untuk digunakan
dalam penelitian ini. [12]

Random Forest memiliki sejumlah
keuntungan, seperti meningkatkan ketepatan
saat menghadapi data yang tidak lengkap,
mengurangi kemungkinan terjadinya
kesalahan, menyimpan data dengan cara yang
efisien, serta mampu mengelola hasil keluaran
dan penyimpanan data secara efektif..[13]

Support Vector Machine (SVM) adalah
salah satu metode dalam pembelajaran yang
dikenal memiliki performa yang lebih baik
dibandingkan algoritma lainnya, sehingga
sering diterapkan dalam berbagai penelitian.
[7].

SVM, vyaitu model Support Vector
Machine (SVM) adalah algoritma
pembelajaran mesin yang bersifat diawasi,
yang membutuhkan data pelatihan yang telah
dilengkapi dengan label atau kategori. SVM
memanfaatkan kernel dalam ruang pencarian
yang memiliki dimensi tinggi. Dua kategori
kelas dipisahkan berdasarkan pola tertentu
sehingga hyperplane yang dipengaruhi oleh
margin di antara kelas tersebut dapat terbentuk
secara optimal [8].

Salah satu keuntungan dari pendekatan ini
adalah kemampuannya untuk melakukan
klasifikasi dan menangani regresi baik dalam
bentuk linear maupun non-linear. SVM
menunjukkan tingkat akurasi dalam klasifikasi
yang lebih tinggi jika dibandingkan dengan
metode Kklasifikasi lainnya [14]. SVM juga
dapat menangani isu overfitting, sebab ia
berupaya untuk mengurangi kesalahan dalam
klasifikasi sekaligus memperbesar jarak antara
berbagai kelas data. Artinya, SVM tidak hanya
fokus pada klasifikasi data yang ada dengan

akurat, tetapi juga menjamin agar model yang
dibentuk tidak terlalu disesuaikan dengan data
pelatihan, sehingga meningkatkan kemampuan
untuk beradaptasi terhadap data yang baru.
[15]. Karena alasan tersebut, SVM sering
dipakai dalam berbagai aplikasi
pengelompokan, termasuk dalam melakukan
analisis data RNA-Seq.

2.3 Variasi Genetik

Keanekaragaman spesies manusia, hewan,
dan tumbuhan tidak terpisahkan dari faktor
variasi genetik. Dalam konteks manusia,
perbedaan genetis dapat dilihat melalui variasi
fisik, kecenderungan terhadap penyakit, dan
cara tubuh bereaksi terhadap obat-obatan
tertentu. Salah satu contoh dari variasi genetik
adalah alergi makanan. Reaksi alergi terhadap
makanan dipengaruhi oleh varian genetik dan
juga faktor lingkungan. Salah satu gen yang
terlibat dalam alergi makanan adalah gen HLA
(antigen leukosit manusia) yang berperan
dalam sistem kekebalan tubuh. Variasi gen ini
dapat memengaruhi cara tubuh mengatur dan
merespons alergen. [9]. Peran variasi genetik
dalam penelitian adalah untuk membantu
mengidentifikasi perbedaan genetik antara
individu yang berkaitan dengan karakteristik
biologis dan kemampuan tubuh dalam
menghadapi  penyakit. Penelitian variasi
genetik juga berguna untuk menjelaskan
hubungan antara gen dan reaksi terhadap
pengobatan, serta mendukung kemajuan di
bidang  genomik, bioinformatika,  dan
keberagaman hayati.

3.  METODE PENELITIAN

Penelitian ini menggunakan pendekatan
kuantitatif =~ berbasis  eksperimen  dengan
menerapkan teknik machine learning untuk
mengklasifikasikan data RNA-Seq. Proses
penelitian dilakukan secara bertahap mulai dari
pengambilan data, preprocessing, hingga
evaluasi model guna memperoleh hasil
klasifikasi yang optimal.
3.1. Alur Penelitian
Alur penelitian meliputi  beberapa
tahapan utama, yaitu pengambilan data dari
Sequence Read Archive (SRA), quality
control, preprocessing, penyimpanan data,
pembentukan dataset, implementasi algoritma
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machine learning, serta evaluasi dan

visualisasi hasil.

Pengambilan Data

RNA-Seq (SRA)
Quality Control
(FastQC)
MultiQcC

Preprocessing
(Trimming)

Penyimpanan Data
(HDFS)

Ekstraksi Data
Pembentukan
Dataset

Split Data
(Train/Test)

Random Forest &
SVM
Evaluasi Model

Visualisasi Model

Analisis dan
Interpretasi

Gambar 1. Alur Penelitian Klasifikasi Data
RNA-Seq Menggunakan Metode Machine
Learning

Gambar tersebut menunjukkan tahapan
penelitian secara keseluruhan dari proses awal
hingga diperoleh hasil klasifikasi.

3.2.  Pengambilan dan Pengolahan Data

Data yang digunakan berupa RNA-Seq
Homo sapiens yang diperoleh dari SRA dalam
format FASTQ dengan lima sampel bertipe
paired-end. Data kemudian melalui tahap
quality control menggunakan FastQC dan
dirangkum dengan MultiQC untuk memastikan
kualitas awal.

592

Selanjutnya dilakukan preprocessing
melalui proses trimming untuk menghilangkan
bagian dengan kualitas rendah sehingga
mengurangi noise pada data. Data hasil
preprocessing disimpan menggunakan Hadoop
Distributed File System (HDFS) pada direktori
yang  terstruktur  untuk = memudahkan
pengelolaan.

3.3. Pembentukan Dataset dan Model

Data yang telah diproses kemudian
dikonversi menjadi dataset numerik melalui
ekstraksi fitur dan dibagi menjadi data latih
dan data uji. Proses klasifikasi dilakukan
menggunakan algoritma Random Forest dan
Support Vector Machine (SVM).

Random Forest membangun beberapa
decision tree dari subset data dan menentukan
hasil klasifikasi melalui mekanisme voting.
Sementara itu, SVM bekerja dengan
membentuk  Ayperplane  optimal  untuk
memisahkan kelas berdasarkan pola data yang
telah dipetakan ke ruang berdimensi lebih
tinggi.

3.4. Evaluasi dan Visualisasi

Kinerja model dievaluasi menggunakan
metrik accuracy, precision, recall, dan F1I-
score untuk menilai performa klasifikasi secara
menyeluruh.  Hasil  evaluasi  kemudian
divisualisasikan =~ dalam  bentuk  grafik,
confusion matrix, dan feature importance
untuk mempermudah interpretasi hasil.

4, HASIL DAN PEMBAHASAN
4.1. Hasil Quality Control Preprocessing

Berdasarkan tahapan metodologi yang
telah dilakukan, data RNA-Seq Homo sapiens
yang diperoleh dari Sequence Read Archive
terlebih  dahulu dianalisis menggunakan
FastQC dan  dirangkum  menggunakan
MultiQC untuk mengevaluasi kualitas data
awal.

Hasil quality control menunjukkan bahwa
sebagian besar sampel memiliki kualitas
sekuens yang baik, namun ditemukan
penurunan kualitas pada bagian akhir read.
Selain itu, parameter seperti GC content,
distribusi panjang read, serta tingkat duplikasi
masih berada dalam rentang yang dapat
diterima, sehingga data dinilai layak untuk
diproses lebih lanjut.
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Selanjutnya dilakukan tahap
preprocessing melalui proses trimming untuk
menghilangkan bagian read dengan kualitas
rendah. Hasil setelah  preprocessing
menunjukkan adanya peningkatan kualitas data
yang signifikan, ditandai dengan berkurangnya
noise serta meningkatnya kestabilan kualitas
basa. Proses ini juga menyebabkan sedikit
penurunan panjang read karena bagian dengan
kualitas rendah telah dihapus.

Hasil ini menunjukkan bahwa
preprocessing memiliki peran penting dalam
meningkatkan kualitas data sebelum digunakan
dalam analisis lanjutan. Tanpa preprocessing,
keberadaan  noise dalam data  dapat
mengganggu proses pembelajaran model dan
menurunkan akurasi klasifikasi.

General Statistics

Sample Name % Dups % GC Median Read Length M Seqs

SRR390728_1 29 % 3% bp 12
SRR390728_2 g & 72
SRRI90729_1 49 47 0 83
SRR390729_2 65 ar S0tp %)
SRR390730_1 43 o s0vp 48
SRR390730_2 44 o S0bp 16
SRR390731_1 39 % S0ty 53
SRRI90731_2 38 "% Sbp s3
SRR390732_1 39! 48% S0op 59

SRR390732_2 38 47 S0dp 59

Gambar 2. Sebelum Preprocessing

General Statistics

i Copy table 18 Configure Columns  JiPlot  Showing "o rows and % columns

Sample Name % Dups % GC M Seqs
SRR390728_1_paired 1.4% 44% 6.2
SRR390728_2_paired 1.3% 44% 6.2
SRR390729_1_paired 5.7% 46% 59
SRR390729_2_paired 5.8% 47% 59
SRR390730_1_paired 6.29 48% 31
SRR390730_2_paired 6.3% 48% 31
SRR390731_1_paired 4.6% 47% 40
SRR390731_2_paired 4.5% 47% 4.0
SRR390732_1_paired 4.2% 47% 44
SRR390732_2_paired 4.6% 47% 44

Gambar 3. Sesudah Preprocessing

4.2. Hasil Penyimpanan Data
Data RNA-Seq disimpan menggunakan
Apache Hadoop melalui Hadoop Distributed

File System (HDFS). Data yang digunakan
terdiri dari lima sampel paired-end yang
menghasilkan sepuluh file FASTQ yang

tersimpan pada direktori
/genomic/raw_data.
Penggunaan  HDFS  memungkinkan

penyimpanan data dalam jumlah besar secara
terstruktur  dan  terdistribusi,  sehingga
memudahkan proses pengelolaan serta akses
data selama penelitian berlangsung. Meskipun
tidak secara langsung mempengaruhi hasil
klasifikasi, penyimpanan berbasis Hadoop
memberikan keunggulan dalam hal skalabilitas
dan efisiensi pengolahan data.

Found 18 items

4-r--r--

Gambar 4. Penyimpanan Data

4.3. Hasil Klasifikasi Machine Learning

Tahap klasifikasi dilakukan menggunakan
algoritma Random Forest dan Support Vector
Machine (SVM) terhadap dataset yang telah
melalui proses preprocessing dan ekstraksi
fitur.

Hasil dari pengujian menunjukkan bahwa
model SVM memiliki tingkat akurasi
mencapai 0.60, lebih unggul dibandingkan
Random Forest dengan akurasi sebesar 0.50.
secara keseluruhan hasil ini mengindikasikan
bahwa SVM lebih efektif dalam melakukan
prediksi kelas secara umum.

Namun, analisis tambahan
mengungkapkan bahwa SVM cenderung
menghasilkan prediksi yang tidak seimbang, di
mana model ini lebih sering
mengklasifikasikan satu kelas ketimbang kelas
lainnya. Hal ini tampak dari nilai precision dan
recall yang tidak konsisten dan juga didukung
oleh hasil confusion matrix.

Di sisi lain, Random Forest menunjukkan
kinerja yang lebih konsisten dengan distribusi
prediksi yang lebih seimbang antara kedua
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kelas. Meskipun nilai akurasinya lebih rendah,
model ini mampu mengenali kedua kelas
dengan lebih baik dibandingkan SVM.

Perbedaan ini menunjukkan bawa akurasi
tidak selalu mencerminkan performa model
secara keseluruhan, terutama pada dataset
dengan distribusi yang tidak seimbang.

=== Random Forest ===
precision

recall fil-score support

-]
1

accuracy

macro avg

weighted avg
=== SYM ===

]

1

accuracy

macro avg
weighted avg

Gambar 5. Hasil Machine Learning

Perbandingan Model

1.0 == Random Forest

SVM

0.8 4

0.6

0.4+

0.2 4

0.0 =

Accuracy Precision Recall FL

Gambar 6. Perbandingan Model Random
Forest dan SVM

4.4. Visualisasi dan Interpretasi Hasil

Visualisasi digunakan untuk memberikan
pemahaman yang lebih mendalam terhadap
performa model klasifikasi. Confusion matrix
menunjukkan bahwa model SVM memiliki
kecenderungan untuk memprediksi data ke
dalam satu kelas dominan, sehingga
menyebabkan kesalahan klasifikasi pada kelas
lainnya.

Confusion Matrix - SVM

12
10
6
4
12
2
50 0

L
—0.50 -0.25 0.00 0.25 0.50 0.75 100 125 150

[}

Gambar 7. Confusion Matrix SVM

Sebaliknya, Random Forest menunjukkan
distribusi prediksi yang lebih merata, yang
mengindikasikan kemampuan model dalam
mengenali pola data secara lebih menyeluruh.
Ini membuktikan bahwa Random Forest
memiliki kemampuan generalisasi yang lebih
baik dibandingkan SVM pada dataset yang
digunakan.

050 Confusion Matrix - Random Forest

—0.25

~

0.00

o

0.25

0.50

wu

0.75

-

100

w

125

150 2
—0.50 -0.25 0.00 025 050 075 100 125 1.50

Gambar 8. Confusion Matrix Random Forest

Selain itu, visualisasi feature importance
menunjukkan bahwa hanya beberapa fitur yang
memiliki kontribusi signifikan terhadap proses
klasifikasi. Fitur-fitur tersebut menjadi faktor
utama dalam menentukan hasil prediksi model,
sementara fitur lainnya memiliki pengaruh
yang relatif kecil.
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Feature Importance (Random Forest)

0.25 4

0.20 4

0.15

0.10

0.05 4

0.00 -
GeneA

GeneB

GeneC GeneD

Gambar 9. Feature Impoetance Random
Forest

Hasil ini menunjukkan pentingnya proses
seleksi fitur dalam meningkatkan performa
model, karena penggunaan fitur yang relevan
dapat membantu model dalam mengenali pola
data dengan lebih baik.

4.5. Pembahasan

Berdasarkan hasil penelitian yang telah
diperoleh, dapat diketahui bahwa setiap
tahapan dalam metodologi memiliki peran
yang saling berkaitan dalam menentukan hasil
akhir analisis data RNA-Seq Homo sapiens.

Tahap quality control dan preprocessing
terbukti menjadi faktor penting dalam
meningkatkan  kualitas data. Penurunan
kualitas pada bagian akhir read yang terdeteksi
pada tahap awal dapat diatasi melalui proses
trimming, sehingga menghasilkan data yang
lebih bersih dan siap digunakan dalam analisis.
Peningkatan  kualitas  ini  berkontribusi
langsung terhadap performa model machine
learning.

Pada tahap klasifikasi, perbedaan
performa antara Random Forest dan SVM
menunjukkan bahwa karakteristik algoritma
sangat mempengaruhi hasil yang diperoleh.
SVM menghasilkan akurasi yang lebih tinggi
karena kemampuannya dalam menemukan
batas pemisah optimal antar kelas. Namun,
model ini cenderung bias terhadap satu kelas
pada dataset yang tidak seimbang, sehingga
mengurangi kemampuannya dalam melakukan
generalisasi.

Sebaliknya, Random  Forest yang
menggunakan pendekatan ensemble mampu
menghasilkan performa yang lebih stabil.
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Dengan menggabungkan banyak decision tree,
model ini mampu mengurangi variansi serta
meningkatkan kemampuan dalam mengenali
pola data secara menyeluruh. Hal ini
menjadikan Random Forest lebih robust
terhadap variasi data dibandingkan SVM.

Selain itu, hasil visualisasi menunjukkan
bahwa tidak semua fitur memiliki pengaruh
yang sama dalam proses klasifikasi. Beberapa
fitur memiliki kontribusi dominan, yang
menunjukkan bahwa pemilihan fitur menjadi
faktor penting dalam meningkatkan performa
model. Dengan melakukan optimasi fitur,
performa model dapat ditingkatkan Iebih
lanjut.

Penelitian ini juga menunjukkan bahwa
nilai akurasi tidak dapat dijadikan satu-satunya
indikator dalam mengevaluasi model. Pada
dataset yang tidak seimbang, ukuran seperti
precision, recall, dan Fl-score memberikan
pandangan yang lebih lengkap mengenai
kinerja model terhadap. Oleh karena itu,
evaluasi model harus dilaksanakan secara
menyeluruh untuk mendapatkan hasil yang
lebih representatif.

Implikasi dari penelitian ini adalah bahwa
dalam analisis data RNA-Seq, diperlukan
pendekatan  yang  komprehensif  yang
mencakup preprocessing data, pemilihan
model, serta evaluasi yang tepat. Untuk
pengembangan selanjutnya, disarankan untuk
menggunakan jumlah kumpulan data yang
lebih luas, melakukan tuning parameter model,
serta mengeksplorasi metode klasifikasi lain
guna meningkatkan akurasi dan stabilitas
model.

5. KESIMPULAN

Berdasarkan hasil penelitian yang
telah dilakukan, dapat ditarik kesimpulan
bahwa:

a. Data RNA-Seq Homo sapiens yang
diperoleh dari Sequence Read Archive
berhasil diproses melalui tahap quality
control dan preprocessing  sehingga
menghasilkan data dengan kualitas yang
lebih baik. Proses trimming terbukti efektif
dalam mengurangi noise dan
meningkatkan kualitas data.

b. Model Support Vector Machine (SVM)
mencapai akurasi yang lebih tinggi yaitu
sebesar 0,60 dibandingkan Random Forest
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sebesar 0,50. Namun, SVM cenderung bias
terhadap satu kelas sehingga kurang
mampu melakukan Kklasifikasi secara
seimbang.

c. Random Forest menunjukkan performa
yang lebih stabil dalam mengklasifikasikan
kedua kelas, meskipun memiliki akurasi
yang lebih rendah. Hal ini menunjukkan
bahwa pendekatan ensemble lebih robust
terhadap variasi data. Terutama di dalam
kumpulan data yang tidak seimbang.
Metrik lain seperti precision, recall, dan
F1-score perlu dipertimbangkan.

d. Hasil penelitian menunjukkan bahwa
akurasi tidak dapat dijadikan satu-satunya
indikator dalam mengevaluasi model,

e. Penelitian ini memiliki keterbatasan
pada jumlah dataset yang relatif kecil,
sehingga mempengaruhi performa model.
Untuk penelitian selanjutnya, disarankan
untuk menggunakan dataset yang lebih
besar, melakukan optimasi parameter, dan
juga mengeksplorasi algoritma lain sebagai
upaya untuk meningkatkan hasil klasifikasi
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