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ABSTRACT

Hepatitis is a critical global health issue and continues to be a major challenge in the medical world because it attacks the liver
and is difficult to detect in its early stages. This condition requires faster, more effective diagnostic methods that can provide
accurate predictions to assist medical personnel in early identification. With the development of technology, machine learning-
based approaches are increasingly being adopted to support automatic medical data analysis. This study aims to analyze and
compare the performance of two classification algorithms, namely Decision Tree and Naive Bayes, in predicting hepatitis
disease status based on blood biochemistry data. The dataset used was sourced from the Kaggle platform, consisting of 615
patient data and 14 laboratory attributes. The research stages included data pre-processing, normalization, data division into
70% training data and 30% test data, model training, and evaluation using accuracy, precision, recall, F1-score, and confusion
matrix metrics. The results showed that the Decision Tree algorithm achieved an accuracy of 88.65%, slightly higher than the
Naive Bayes algorithm, which achieved an accuracy of 87.03%. This finding indicates that Decision Tree is more effective in
handling data variation and non-linear relationships between biochemical features. Overall, this study confirms that both
models can be used as decision support systems in detecting hepatitis, but Decision Tree is a more promising model for
implementation in the early stages of diagnosis.
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ABSTRAK

Penyakit hepatitis merupakan salah satu masalah kesehatan global yang kritis dan terus menjadi tantangan besar dalam dunia
medis karena menyerang organ hati dan sulit terdeteksi pada tahap awal. Kondisi ini menuntut adanya metode diagnosis yang
lebih cepat, efektif, dan mampu memberikan prediksi akurat untuk membantu tenaga medis dalam proses identifikasi dini.
Seiring perkembangan teknologi, pendekatan berbasis machine learning mulai banyak diadopsi untuk mendukung analisis data
medis secara otomatis. Penelitian ini bertujuan untuk menganalisis dan membandingkan performa dua algoritma klasifikasi,
yaitu Decision Tree dan Naive Bayes, dalam memprediksi status penyakit hepatitis berdasarkan data biokimia darah. Dataset
yang digunakan bersumber dari platform Kaggle, terdiri atas 615 data pasien dan 14 atribut laboratorium. Tahapan penelitian
meliputi pra-pemrosesan data, normalisasi, pembagian data menjadi 70% data latih dan 30% data uji, pelatihan model, serta
evaluasi menggunakan metrik akurasi, presisi, recall, F1-score, dan confusion matrix. Hasil penelitian menunjukkan bahwa
algoritma Decision Tree memperoleh akurasi sebesar 88,65%, sedikit lebih tinggi dibandingkan algoritma Naive Bayes yang
mencapai akurasi 87,03%. Temuan ini mengindikasikan bahwa Decision Tree lebih efektif dalam menangani variasi data dan
hubungan non-linear antar fitur biokimia. Secara keseluruhan, penelitian ini menegaskan bahwa kedua model mampu
digunakan sebagai sistem pendukung keputusan dalam mendeteksi hepatitis, namun Decision Tree menjadi model yang lebih
potensial untuk diimplementasikan pada tahap diagnosis awal.

Kata Kunci: Hepatitis, Machine Learning, Decision Tree, Naive Bayes, Prediksi Penyakit

1. Pendahuluan

Penyakit hepatitis adalah salah satu masalah kesehatan global yang dipicu oleh infeksi virus
yang menyerang organ hati. Hepatitis adalah kondisi yang menyebabkan peradangan di hati
ataupun liver [1]. World Health Organization (WHO) menyatakan bahwa hepatitis adalah
penyakit menular pembunuh terbesar setelah tuberculosis (TBC) [2]. Hal ini menunjukkan
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pentingnya deteksi dini untuk mengidentifikasi individu yang terinfeksi sejak tahap awal agar
penanganan medis dapat dilakukan dengan cepat dan efektif. Namun, diagnosis hepatitis
umumnya masih memerlukan pemeriksaan laboratorium yang kompleks dan biaya yang cukup
tinggi, sehingga dibutuhkan pendekatan berbasis data yang lebih efisien dan terjangkau untuk
membantu proses identifikasi penyakit tersebut.

Perkembangan ilmu komputer, khususnya di bidang machine learning, telah membuka
peluang besar dalam membantu proses diagnosis penyakit secara otomatis. Data merupakan
komponen krusial dalam Machine Learning karena berfungsi sebagai bahan bakar utama yang
memungkinkan model membangun metode penyelesaian masalah [3]. Melalui penerapan
algoritma klasifikasi, sistem komputer dapat memprediksi status kesehatan pasien berdasarkan
parameter biokimia darah seperti kadar enzim hati (ALT, AST, ALP), protein, bilirubin,
kolesterol, dan komponen darah lainnya. Permasalahan utama yang dihadapi adalah bagaimana
menentukan model klasifikasi yang memiliki tingkat akurasi tinggi dan mampu
mengidentifikasi kategori pasien secara tepat berdasarkan data laboratorium tersebut. Dalam
konteks ini, algoritma Decision Tree dan Naive Bayes menjadi dua metode yang relevan untuk
dibandingkan karena masing-masing memiliki keunggulan tersendiri. Algoritma Decision Tree
memiliki struktur hierarkis yang tersusun dari tiga jenis simpul: simpul akar (root) sebagai titik
awal, simpul perantara yang digunakan untuk pengujian, dan simpul daun (leaf) yang
merepresentasikan hasil keputusan [4]. Decision Tree memiliki kemampuan interpretasi yang
baik dengan struktur berbentuk pohon yang mudah dipahami, sedangkan Naive Bayes bekerja
dengan pendekatan probabilistik sederhana namun efisien dalam pengolahan data berukuran
besar. Sementara itu, fungsi utama Algoritma Naive Bayes adalah untuk menemukan pola atau
karakteristik serupa yang terdapat dalam kelompok atau kelas data tertentu [5].

Tujuan utama dari riset ini bertujuan untuk melakukan analisis dan komparasi performa
algoritma Decision Tree dan Naive Bayes dalam memprediksi kondisi hepatitis menggunakan
data Hepatitis C. Studi ini diharapkan mampu mengidentifikasi model yang memberikan
tingkat akurasi prediksi tertinggi, sekaligus menentukan atribut-atribut laboratorium mana
yang paling berpengaruh terhadap hasil klasifikasi. Lebih lanjut, temuan ini diharapkan
berkontribusi pada pengembangan ilmu komputer di sektor kesehatan, khususnya dalam
utilisasi teknologi machine learning untuk memfasilitasi proses diagnosis penyakit yang lebih
efisien dan akurat.

2. Tinjauan Pustaka

Penelitian mengenai penggunaan algoritma machine learning dalam klasifikasi penyakit
hepatitis telah banyak dilakukan dan menunjukkan bahwa algoritma seperti Decision Tree dan
Naive Bayes memiliki potensi besar dalam membantu diagnosis medis berbasis data
laboratorium.

Hepatitis adalah salah satu penyakit yang menjadi pusat perhatian dalam bidang kesehatan
masyarakat karena menyerang organ hati dan dapat menimbulkan dampak jangka panjang,
termasuk sirosis dan kanker hati. Menurut Kusuma dan Wulandari [6], penyakit hepatitis
umumnya disebabkan oleh infeksi virus, namun juga dapat dipicu oleh faktor gaya hidup,
kebersihan, serta paparan bahan beracun. Penularannya dapat terjadi melalui makanan, darah,
maupun kontak dengan cairan tubuh penderita. Oleh karena itu, pencegahan dini menjadi
langkah penting untuk menekan angka penyebaran penyakit ini di masyarakat.

Penelitian oleh Damayanti dan Testiana [7] menggunakan algoritma Naive Bayes untuk
memprediksi penyakit Hepatitis C dengan data yang diambil dari Kaggle berjumlah 586 sampel
dengan 13 fitur biokimia. Hasil penelitian menunjukkan akurasi sebesar 85,71%, yang
dikategorikan sebagai Good Classification. Penelitian ini menegaskan bahwa metode Naive
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Bayes memiliki kinerja yang efisien dalam menangani dataset medis berskala besar serta
mampu melakukan klasifikasi dengan tingkat kesalahan yang rendah.

Sementara itu, penelitian oleh Gunawan dan Pratama [8] membandingkan enam algoritma
machine learning, yaitu Naive Bayes, Decision Tree, Logistic Regression, K-Nearest
Neighbor, Support Vector Machine, dan Random Forest untuk klasifikasi penyakit hepatitis.
Hasil penelitian menunjukkan bahwa algoritma Random Forest memberikan akurasi tertinggi
sebesar 98,37%, diikuti oleh Decision Tree dan Naive Bayes dengan hasil yang relatif stabil.
Faktor-faktor seperti nilai enzim AST dan ALP ditemukan memiliki kontribusi signifikan
terhadap hasil prediksi, yang menegaskan relevansi parameter biokimia dalam diagnosis
penyakit hati.

Penelitian oleh Sabriyanti et al. [9] melakukan perbandingan antara algoritma Naive
Bayes, K-Nearest Neighbor (KNN), dan Support Vector Machine (SVM) dalam mendeteksi
penyakit liver. Menggunakan metode SMOTE untuk mengatasi ketidakseimbangan data, hasil
penelitian menunjukkan bahwa Naive Bayes memperoleh akurasi tertinggi yaitu 65,51%. Hal
ini menunjukkan kemampuan Naive Bayes dalam menangani dataset yang tidak seimbang,
serta efisiensinya dalam proses pelatihan model medis.

Selain itu, Gunawan et al. [ 10] menerapkan algoritma Decision Tree C4.5 pada dataset
berjumlah 615 data pasien untuk mengklasifikasikan status kesehatan terkait hepatitis. Hasil
yang diperoleh menunjukkan bahwa model Decision Tree menghasilkan akurasi sebesar
88,65%, dengan variabel AST, ALT, dan CHE sebagai atribut paling berpengaruh terhadap
hasil prediksi. Model pohon keputusan dianggap unggul karena dapat memberikan visualisasi
yang mudah dipahami serta interpretasi yang jelas terhadap hasil klasifikasi.

Dari kelima penelitian tersebut dapat disimpulkan bahwa baik Decision Tree maupun Naive
Bayes merupakan algoritma yang efektif untuk mendeteksi penyakit hepatitis berbasis data
biokimia pasien. Decision Tree unggul dalam hal interpretabilitas dan transparansi hasil,
sedangkan Naive Bayes menonjol dalam efisiensi dan stabilitas model. Berdasarkan kajian
tersebut, penelitian ini berfokus pada analisis perbandingan kedua algoritma untuk menentukan
model dengan tingkat akurasi terbaik dalam memprediksi penyakit hepatitis.

3. Bahan & Metode
Penelitian ini menggunakan pendekatan kuantitatif berbasis machine learning untuk
membandingkan performa algoritma Decision Tree dan Naive Bayes dalam memprediksi

penyakit Hepatitis C. Alur umum penelitian meliputi: Pengambilan Data, Pra-pemrosesan,
Split Data 70/30, Pelatihan Model, Evaluasi, Hasil dan Analisis.

Pengambilan Data

Split Data 70/30

l

Pelatihan Model

Hasil dan Analisis.

Gambar 1. Tahapan Penelitian
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3.1. Pengambilan Data

Dataset yang dipakai pada penelitian ini diambil dari platform Kaggle bertajuk
“Hepatitis C Prediction” (https://www.kaggle.com/code/mohamedzaghloula/hepatitis-c-
prediction). Dataset ini berisi 615 data pasien dengan 14 atribut biokimia darah, seperti ALT,
AST, ALP, Bilirubin, Protein, dan Cholesterol. Setiap data pasien dikategorikan ke dalam
empat kelas, yaitu Blood Donor, Suspect Blood Donor, Hepatitis, serta Fibrosis/Cirrhosis.

Unnamed. 0 Category. e Sex B AP AT AT Bl CHE CHOL (REA GG FROT
1 0=Bload Donor 2 m ED 525 A 21 75 693 323 106.0 121 690
2 0=Biaad Donor 2 m B5 3 180 2] 39 117 48 o 156 6.5
3 0=Bload Donor 2 m %9 n1 %2 526 61 884 52 B0 B 793

0=Biaad Donor 2 m a2 5240 N6 26 19 133 474 0.0 38 1
5 0=Bload Donor 2 m EH 741 26 18 96 915 432 760 29 @7
6 0=Biaad Donor 2 m a6 433 185 19.7 13 992 605 111.0 L0 0

0=Bload Donor 2 m %3 413 15 178 85 101 479 0 19 ns
[l 0=Biaad Donor 2 m 422 a9 5B 11 161 582 46 109.0 215 6.1
9 0=Bload Donor 2 m 09 655 212 12 69 869 41 B0 137 13
10 0=Biaad Donor 2 m 424 8.3 203 00 52 546 445 6.0 159 @9
n 0=Bload Donor 2 m “3 523 A7 24 172 415 357 780 21 754
) 0=Biaad Donor 3 m [ 6.2 103 00 571 136 43 9.0 167 666
B 0=Bload Donor 3 m %3 86 216 20 70 856 538 780 194 @7
1 0=Biaad Donor 3 m EX] 517 153 20 68 646 138 5.0 70 04
15 0=Bload Donor 3 m EM 93 25 B 41 183 497 630 152 9
16 0=Biaad Donor 3 m ] 650 ER B0 66 883 443 7.0 20 21
I 0=Bload Donor 3 m 09 B30 172 29 00 698 522 w0 u7 74
18 0=Blood Donor 3 m 52 853 24 12 101 978 551 102.0 45 55
19 0=Blood Donor 3 m ELd 571 39 03 19 962 55 120 26 69.3
El 0=Blood Donor 3 m 20 631 26 uy 2 701 405 105.0 191 681

Gambar 2. Dataset Keseluruhan

M)

, df.shape)

Gambar 3. Code memuat dataset pada platform Google Colab
3.2. Lingkungan dan Alat Penelitian

Seluruh eksperimen dilakukan menggunakan platform Google Colab, yang berfungsi
sebagai cloud-based Jupyter Notebook. Alasan pemilihan platform ini adalah karena
kemampuannya dalam menyediakan lingkungan pemrograman Python secara daring tanpa
perlu instalasi lokal, serta dukungan GPU gratis untuk mempercepat proses komputasi.

Beberapa pustaka Python yang digunakan antara lain:
1. Pandas untuk pembersihan dan manipulasi data,
2. NumPy untuk perhitungan numerik,
3. Matplotlib dan Seaborn untuk visualisasi data,
4

Scikit-learn untuk implementasi algoritma Decision Tree, Naive Bayes, dan evaluasi
performa model.

import pandas as pd
rt numpy np
matplotlib.pyplot as plt
seaborn as sns

rn.model selection import train test split
rn.tree import DecisionTreeClassifier, plot tree
rn.naive_bayes GaussianhB

"n.preprocessing im LabelEncoder
n.metrics i t accuracy_score, classification_report, confusion matrix

s

Gmbar 4. Code Mengimpor Semua Library
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3.3. Pra-pemrosesan Data

Tahapan ini bertujuan untuk memastikan data siap digunakan oleh model. Langkah-
langkah yang dilakukan meliputi:

1. Pembersihan data, yaitu menghapus nilai kosong (missing values) dan duplikat.

2. Normalisasi fitur menggunakan metode Min-Max Scaling agar semua variabel
memiliki skala yang seragam.

3. Encoding label untuk mengubah kategori penyakit menjadi nilai numerik agar dapat
diproses oleh algoritma machine learning.

if ‘Unnamed: @' in df.columns:
df = df.drop(columns=[ 'Unnamed: @"])

df.fillna(df.mean(numeric_only= ), inplace=

LabelEncoder()
L LabelEncoder()
'Sex'] = le sex.fit transform(df[ 'S 1
'] = le cat.fit transform(df['Category’

Gambar 5. Code Data Diolah Oleh Algoritma Machine Learning
3.4. Pembagian Data (Data Splitting)
Dataset dibagi menjadi dua bagian, yaitu:
1. 70% data latih (training set), digunakan untuk membangun model, dan
2. 30% data uji (testing set), digunakan untuk menguji kinerja model.

Proses pembagian dilakukan menggunakan fungsi train_test split() dari pustaka scikit-learn
dengan parameter random_state agar hasil pembagian data bersifat konsisten dan dapat
direproduksi.

df.drop(columns=['C
df['cate 1

( train, X test, y train, y test = train_test split(
X, y, test size=0.3, random state=42

Gambar 6. Code Dataset Dibagi Menjadi 70% Training Set Dan 30% Testing Set
3.5. Pelatihan Model
Tahap pelatihan dilakukan dengan dua algoritma utama:
# Decision Tree Model
tree model = DecisionTreeClassifier(random state=42)

tree model.fit(X_train, y train)
y_pred _tree = tree model.predict(X test)

| aussiannB()
nb_model.fit(X train, y train)
y _pred nb = nb_model.predict(x_test)l

Gambar 7. Code Membangun Model Berbasis Aturan Pemisahan dan Algoritma Probabilistik
Sederhana
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1. Decision Tree Classifier, algoritma berbasis pohon keputusan yang memecah data
berdasarkan atribut paling informatif.

2. Naive Bayes Classifier (GaussianNB), algoritma probabilistik sederhana dengan
asumsi independensi antar fitur.

Kedua model dilatih menggunakan data latih (70%) dan kemudian diuji menggunakan data
uji (30%) untuk mengukur kemampuan prediksi.

3.6. Evaluasi Model

Kinerja masing-masing model diukur menggunakan beberapa metrik evaluasi, yaitu:
1. Akurasi (Accuracy), mengukur proporsi prediksi benar terhadap total data.

Presisi (Precision), menunjukkan ketepatan prediksi positif.

Recall (Sensitivity), mengukur kemampuan model mendeteksi kelas positif.

F1-Score, kombinasi presisi dan recall untuk hasil yang seimbang.

A

Confusion Matrix, digunakan untuk menganalisis kesalahan klasifikasi antar kelas.

from sklearn.metrics import classification_report, confusion matrix, accuracy_score

acc_tree = accuracy score(y_test, y pred tree)
acc nb = accuracy score(y test, y pred nb)

print(f”
print(f" &

Gambar 8. Code Kinerja model diukur dengan beberapa metrik

3.7. Hasil dan Analisis

Tahap terakhir meliputi analisis hasil evaluasi dari kedua model. Nilai akurasi, presisi,
recall, dan F1-score dikomparasikan untuk menentukan m terbaik dalam mendeteksi penyakit
Hepatitis C. Analisis juga dilakukan terhadap fitur-fitur laboratorium yang paling
berpengaruh terhadap hasil klasifikasi.

Untuk membantu interpretasi hasil, beberapa bentuk visualisasi digunakan, antara
lain: grafik perbandingan akurasi antar model untuk melihat performa secara umum;
confusion matrix dari masing-masing model untuk menganalisis distribusi prediksi benar dan
salah; visualisasi struktur Decision Tree untuk memahami pola pengambilan keputusan
model berbasis pohon; serta analisis Feature Importance guna mengidentifikasi atribut
biokimia darah yang memiliki kontribusi paling signifikan terhadap hasil prediksi

feature_importance = pd.Series(

tree_model . feature_importances_, index=X.columns
).sort values(ascending=True)

plt.figure(figsize=(10,6))
feature importan
plt.title("F

plt.ylabel("Na
plt.show()

Gambar 9. Code Visualisasi Feature Importance

4. Hasil
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Penelitian ini menggunakan dua algoritma klasifikasi, yaitu Decision Tree dan Naive
Bayes, untuk memprediksi status penyakit Hepatitis C berdasarkan data hasil laboratorium
yang diambil dari platform Kaggle. Dataset terdiri dari 13 fitur yang meliputi parameter
biokimia seperti kadar enzim hati (ALT, AST, ALP), protein, bilirubin, kolesterol, dan lainnya,
serta 1 variabel target yaitu Category yang menunjukkan status kesehatan pasien. Data dibagi
menjadi dua bagian, yaitu 70% data latih dan 30% data uji untuk memastikan model dapat diu;ji
pada data yang tidak pernah dilihat sebelumnya. Proses pelatihan dan pengujian model dengan
menggunakan Google Colab.

Hasil pengujian menunjukkan bahwa model Decision Tree memperoleh akurasi dengan
nilai 88,65%, sedangkan model Naive Bayes memperoleh akurasi mencapai 87,03%. Hal ini
menunjukkan bahwa kedua model memiliki performa yang cukup baik dalam
mengklasifikasikan data pasien Hepatitis C, dengan Decision Tree sedikit lebih unggul dalam
hal akurasi.

o Perbandingan Akurasi Model

0.8 1

0.6 1

Akurasi

0.4 4

0.2 A

0.0 -

Decision Tree Naive Bayes
Gambar 20. Grafik Perbandingan Akurasi Model Decision Tree dan Naive Bayes
4.1. Analisis Confusion Matrix

Confusion Matrix digunakan untuk memahami distribusi klasifikasi model dalam
membedakan setiap kategori pasien. Hasil menunjukkan bahwa Decision Tree memiliki tingkat
klasifikasi yang lebih baik untuk kategori utama (sehat dan donor darah), sedangkan Naive
Bayes masih menghasilkan kesalahan pada kategori minoritas seperti fibrosis dan sirosis.

Perbandingan Confusion Matrix

Decision Tree Naive Bayes
0=Elocd Danor . 1 0 0 1 [ *%-Bioa Dvncr. 1 3 2 0
10
[ o

fs=suspect Blood Donor - 1 2 o o uspect Blaad Donor - H [] 1 1
100

P s 3 & ¢
H 8 i & i
i ] h

0=8lood Donor

Ds=suspect Blood Donor

Gambar 31. Grafik Perbandingan Akurasi Model Decision Tree dan Naive Baye
Dari analisis ini, dapat disimpulkan bahwa Decision Tree lebih stabil terhadap data dengan
distribusi kelas yang tidak seimbang, sementara Naive Bayes lebih sensitif terhadap variasi
data karena sifat probabilistiknya.
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4.2. Analisis Feature Importance

Pada kedua model, fitur-fitur seperti AST (Aspartate Aminotransferase), ALT (Alanine
Aminotransferase), dan Bilirubin menempati posisi tertinggi dalam tingkat kepentingan
terhadap hasil klasifikasi. Fitur-fitur ini menunjukkan kontribusi yang dominan dibandingkan
atribut lainnya dalam proses prediksi kategori pasien hepatitis.

Feature Importance - Pengaruh Fitur terhadap Prediksi Hepatitis

CREA

Nama Fitur

ALP

ALB

BIL

PROT

CHOL

Sex

' T T T T T T T T
0.00 0.05 0.10 0.15 0.20 0.25 0.30 0.35 0.40
Nilai Importance

Gambar 42. Feature Importance Model Decision Tree dan Naive Bayes

Meskipun kedua model menggunakan pendekatan yang berbeda Decision Tree berbasis pada
pemisahan data menggunakan kriteria informasi (information gain) dan Naive Bayes berbasis
pada probabilitas bersyarat hasil visualisasi menunjukkan bahwa fitur-fitur utama yang
berpengaruh signifikan relatif serupa pada kedua model.

5. Kesimpulan

Studi ini berfokus pada implementasi algoritma machine learning untuk memprediksi
kondisi hepatitis menggunakan data laboratorium pasien yang bersumber dari platform Kaggle.
Kedua metode yang diuji, yakni Decision Tree dan Naive Bayes, terbukti efektif untuk
mengklasifikasikan rekaman medis serta memberikan tingkat akurasi yang memadai.

Secara keseluruhan, Decision Tree menunjukkan kinerja yang lebih unggul
dibandingkan Naive Bayes. Keunggulan ini disebabkan oleh kemampuan model Decision Tree
untuk mengidentifikasi hubungan non-linear antara variabel-variabel biokimia secara lebih
efektif. Meskipun demikian, Naive Bayes tetap menjadi pilihan metode yang efisien dalam hal
kecepatan komputasi, membuatnya ideal untuk implementasi pada sistem dengan keterbatasan
sumber daya.

Kesimpulan dari studi ini menunjukkan bahwa algoritma klasifikasi berbasis machine
learning berperan signifikan dalam mendukung proses diagnosis dini penyakit hepatitis secara
akurat dan efisien. Penelitian ini semoga bisa jadi pengembangan sistem pembantu keputusan
klinis yang didorong oleh data
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