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Abstract— Data World Health Organization (WHO) menunjukkan bahwa Indonesia memiliki jumlah penduduk terbanyak di dunia,
menempatkannya sebagai negara terbesar keempat dalam hal populasi. Dengan jumlah penduduk yang besar, kebutuhan akan protein
hewani menjadi meningkat, seiring dengan kesadaran akan pentingnya gizi yang baik. Salah satu sumber protein hewani yang penting
adalah daging sapi. Karena itu, menjaga kesehatan sapi menjadi krusial untuk memenuhi kebutuhan gizi masyarakat. Dalam upaya
menjaga kesehatan hewan, khususnya sapi, pengamatan terhadap gejala-gejala penyakit menjadi sangat penting. Teknik data mining
dapat menjadi solusi yang efektif dalam mengklasifikasikan penyakit pada sapi. Penelitian ini menggunakan metode data mining dengan
tiga percobaan yang berbeda. Percobaan pertama menggunakan algoritma Naive bayes dengan akurasi, presisi, dan recall sebesar 0.8.
Hasil ini menunjukkan bahwa model Naive bayes mampu memprediksi dengan benar sekitar 80% dari data yang diproses, dengan
tingkat kesalahan yang rendah. Percobaan kedua menggunakan algoritma Random Forest, yang menghasilkan hasil yang serupa dengan
Naive bayes, yaitu akurasi, presisi, dan recall sebesar 0.8. Random Forest juga memiliki kinerja yang baik dalam memprediksi penyakit
pada sapi. Namun, percobaan ketiga menggunakan algoritma Support Vector Machine (SVM) menghasilkan presisi yang lebih rendah,
yaitu 0.6. Meskipun memiliki akurasi dan recall yang baik (0.8), presisi yang rendah dapat mengindikasikan adanya false positive yang
lebih tinggi dalam prediksi penyakit. Dengan demikian, dapat disimpulkan bahwa Naive bayes dan Random Forest memiliki kinerja yang
lebih baik dalam memprediksi penyakit pada sapi dibandingkan dengan SVM dalam konteks penelitian ini. Hasil ini dapat menjadi
dasar untuk pengembangan model prediksi penyakit yang lebih baik untuk membantu manajemen kesehatan hewan dan pemenuhan
kebutuhan gizi masyarakat Indonesia.
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I. PENDAHULUAN

Berdasarkan dari data World Health Organization (WHO) menyebutkan bahwa Indonesia menjadi salah satu negara yang
memiliki penduduk terbanyak di dunia dengan urutan keempat[1][2]. Karena jumlah penduduk yang banyak, sehingga kebutuhan
protein hewani meningkat dengan kesadaran pentingnya akan gizi. Salah satu sumber protein hewani yang bisa diperoleh dari
daging sapi[3]-[5]. Hal itu menyebabkan kesehatan sapi menjadi suatu hal yang berpengaruh untuk memenuhi kebutuhan gizi[6].
Dalam menjaga kesehatan sapi, perlu adanya suatu pengamatan terhadap gejala-gejala penyakit pada sapi[ 7]. Namun, mendiagnosis
penyakit pada sapi harus melalui proses yang rumit, karena gejala-gejala yang ditunjukkan oleh sapi seringkali mirip dengan
penyakit lain atau bahkan tidak menunjukkan gejala sama sekali[8]. Ada banyak jenis penyakit yang dapat menyerang sapi kapan
saja. Gejala-gejala yang muncul pada sapi perlu dideteksi sedini mungkin sebelum berpotensi menyebabkan kematian. Beberapa
jenis penyakit sapi membawa dampak yang biasa saja, ada pula penyakit yang sangat parah sehingga bisa berdampak pada
kematian[9]. Penyakit pada sapi potong dan penyakit pada sapi perah biasanya memiliki jenis yang sama, sehingga pada
penanganannya tidak jauh berbeda. Penyebab serangan penyakit pada sapi diantaranya adalah bakteri, parasite, hingga virus[1],
[10], [11]. Penyakit pada sapi bisa memberikan dampak negatif bagi peternak, seperti kerugian akibat kematian ternak, biaya yang
dikeluarkan untuk pengobatan, penurunan produksi, dan efisiensi pakan yang menurun [7]. Selain itu, keterbatasan dokter hewan
dan pengetahuan peternak mengenai penyakit sapi menyebabkan kesalahan dalam mendiagnosis penyakit sapi, sehingga kondisi
tersebut perlu dicegah agar tidak menimbulkan kerugian peternak [6], [11]-[13]. Demikian hal itu, teknik data mining dapat
berfungsi untuk mengatasi solusi terkait mengklasifikasikan penyakit pada bidang teknik informatika.

Beberapa penelitian telah membuktikan penggunaan teknik data mining mampu mengembangkan model untuk memprediksi
atau mengklasifikasikan dan mendiagnosis penyakit pada sapi [14]-[17]. Data mining, atau yang dikenal sebagai knowledge
discovery in databases (KDD), merupakan suatu teknik yang menggunakan data historis untuk mengidentifikasi pola dan hubungan
dalam kumpulan data yang besar. Dengan pendekatan ini, data yang telah terakumulasi dari masa lalu dapat diolah untuk
mengungkap informasi berharga yang dapat membantu dalam pengambilan keputusan di masa depan. Teknik data mining ini
mencakup berbagai metode analisis data, seperti clustering, classification, regression, dan association. Dengan memanfaatkan
teknik ini, organisasi dapat mengoptimalkan penggunaan data mereka untuk mendapatkan wawasan yang lebih dalam dan membuat
keputusan yang lebih baik. [18]. Model-model yang telah dibangun pada penelitian sebelumnya membantu mengidentifikasi dan
mendiagnosa penyakit pada sapi. Selain itu juga, model dibangun mampu menggantikan peran pakar dalam mendiagnosis penyakit
sapi [6], [15], [16]. Sebelumnya, Algoritma FK-NN telah digunakan untuk menentukan penyakit pada ternak sapi dengan
mendapatkan nilai K terbaik. Hasil penelitian tersebut menghasilkan rata-rata presentasi akurasi sebesar 93,8 % dan laju error 6,2
% [7]. Penelitian selanjutnya membangun suatu sistem pakar diagnosis penyakit sapi ternak potong menggunakan metode Naive
bayes - Certainty Factor. Pada penelitian dilakukan dengan memasukkan gejala-gejala yang muncul pada penyakit sapi oleh
pengguna. Kemudian dilakukan suatu perhitungan dengan metode Naive Bayes- Certainty Factor. Hasil dari penelitian ini

No. 1-006/Vol. 9/2024/TechnoXplore 44



Techno Xplore ISSN: 2503-054X
Jurnal Ilmu Komputer dan Teknologi Informasi Vol. 9 No: 1, April 2024

menghasilkan tingkat akurasi sebesar 92% [19]. Berdasarkan dari penelitian sebelumnya, maka penelitian ini bertujuan untuk
menganalisis klasifikasi penyakit sapi menggunakan Teknik data mining.

II. METODE PENELITIAN

Penelitian ini mengadopsi pendekatan metodologi yang terstruktur dan komprehensif untuk mengatasi kompleksitas masalah yang
terkait dengan prediksi penyakit pada sapi. Pendekatan ini melibatkan empat tahap utama yang saling terkait: perumusan masalah
dan studi literatur, pengumpulan data dan analisis data, pre-processing, serta hasil dan evaluasi model.

Adapun alur dari penelitian ini ditunjukkan pada Gambar 2.1 berikut.

Fasel :

Klasifikasi Penyakit Sapi dengan Publikasi Artikel
Teknik Data Mining

*  Hazil dan Evaluazi Model

Trimester 3
Trimester 4

* Pengumpulan Data
* Analiza Data

@«

I ml/' .
Trimester 2

Trimester 1

- Pre-Processing

Analiziz Situazi dan Kondizi
Identifikasi mazalah
Rumuzan mazalah

Studi Pustaka

Gambar 2. 1 Alur penelitian

Berdasarkan Gambar 2.1 menunjukkan bahwa alur penelitian ini terdiri dari 4 trimester. Adapun trimester 1 ada pada tahap
perumusan masalah dan studi literatur, penelitian ini melakukan analisis mendalam terhadap literatur yang relevan untuk memahami
konteks masalah dan mengidentifikasi kerangka kerja serta metodologi yang sesuai untuk mengatasi permasalahan yang dihadapi.
Pendekatan ini membantu dalam merumuskan pertanyaan penelitian yang tepat serta memastikan bahwa pendekatan yang
digunakan akan memberikan solusi yang efektif. Selanjutnya trimester 2 yaitu tahap pengumpulan data dan analisa data yang
melibatkan proses pengumpulan data dari Dinas Pertanian dan Ketahanan Pangan dan analisis data untuk mengidentifikasi pola dan
hubungan antara atribut yang ada dalam dataset. Analisis data ini merupakan langkah penting dalam memahami karakteristik data
serta mempersiapkan data untuk tahap selanjutnya. Langkah berikutnya adalah trimester 3 yaitu pre-processing. Tahap pre-
processing dilakukan untuk meningkatkan kualitas data sebelum dilakukan analisis lebih lanjut. Teknik pre-processing yang
digunakan meliputi cleaning data untuk menghapus missing value dan duplikat data. Langkah ini penting untuk memastikan bahwa
data yang digunakan dalam analisis adalah data yang valid dan dapat diandalkan. Kemudian dilanjutkan dengan Trimester 4 yaitu
hasil dan evaluasi model tahap hasil dan evaluasi model melibatkan implementasi model menggunakan teknik data mining yang
telah dipilih, seperti Naive bayes, Random Forest, dan SVM, untuk memprediksi penyakit pada sapi. Evaluasi model dilakukan
menggunakan confusion matrix untuk mengukur kinerja dan keefektifan model yang telah dibangun.

Dalam penelitian ini, digunakan tiga algoritma utama untuk prediksi penyakit pada sapi: Naive Bayes, Random Forest, dan
Support Vector Machine (SVM). Setiap algoritma memiliki prinsip dan rumus dasar yang digunakan untuk melakukan prediksi.
Berikut tahapan yang dilakukan untuk setiap metode yang digunakan :

1. Dalam tahap persiapan data, langkah pertama yang dilakukan adalah memisahkan atribut-atribut yang digunakan sebagai
fitur dan target. Dataset yang digunakan mengandung informasi mengenai gejala-gejala penyakit pada sapi, dimana kolom
'Penyakit' merupakan target yang menunjukkan jenis penyakit seperti PMK, LSD, Brucellosis, dan Anthrax. Sementara
itu, atribut-atribut lain seperti 'nervous system disorders', 'blister-like lesions on the skin', dan sebagainya digunakan
sebagai fitur yang menjadi input untuk model. Selanjutnya, karena model Naive Bayes, Random Forest dan SVM tidak
dapat menangani nilai NaN, maka perlu dilakukan imputasi nilai untuk menggantikan nilai NaN dengan nilai rata-rata dari
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setiap kolom menggunakan SimpleImputer dari scikit-learn. Ini bertujuan untuk menjaga konsistensi data dan memastikan
bahwa model dapat melakukan prediksi dengan baik tanpa terpengaruh oleh nilai yang hilang.

2. Setelah persiapan data, langkah selanjutnya adalah membagi dataset menjadi dua subset: data latih dan data uji. Pembagian
ini dilakukan dengan menggunakan fungsi train_test split dari library scikit-learn, dimana data latih memiliki proporsi
80% dari total data dan data uji memiliki proporsi 20%. Data latih digunakan untuk melatih model machine learning,
sedangkan data uji digunakan untuk menguji kinerja model yang telah dilatih.

3. Dalam tahap inisialisasi model, tiga algoritma machine learning yang digunakan yaitu Naive Bayes, Random Forest, dan
Support Vector Machine (SVM) dengan kernel RBF. Pertama, untuk model Naive Bayes, digunakan GaussianNB yang
cocok untuk data kontinu. Karena dataset memiliki beberapa kelas target, model diubah menjadi multi-kelas menggunakan
OneVsRestClassifier untuk penanganan multi-kelas. Kedua, untuk model Random Forest, digunakan
RandomForestClassifier dengan parameter n_estimators=100, yang berarti hutan acak akan terdiri dari 100 pohon
keputusan. Penggunaan random_state=42 bertujuan untuk memastikan hasil yang konsisten dan dapat direproduksi.
Ketiga, untuk model SVM dengan kernel RBF, digunakan SVC dengan kernel="rbf' yang menunjukkan penggunaan Radial
Basis Function (RBF) untuk kernel SVM. Kernel RBF dipilih karena kemampuannya dalam menangani data yang tidak
dapat dipisahkan secara linear. Penggunaan random_state=42 pada model ini juga digunakan untuk memastikan hasil yang
konsisten.

4. Melatih model. Model Naive Bayes dilatih dengan menggunakan data latih (X _traindany_train), di mana proses pelatihan
melibatkan perhitungan probabilitas posterior untuk setiap kelas penyakit berdasarkan fitur yang diberikan. Sementara itu,
model Random Forest juga dilatih dengan data latih, dengan proses pelatihan yang melibatkan pembentukan beberapa
pohon keputusan (dengan sampel acak dari data latih) dan penggabungan hasil mereka untuk membuat prediksi yang lebih
akurat. Sedangkan untuk model SVM, proses pelatihannya melibatkan pencarian hyperplane yang memaksimalkan margin
antara kelas yang berbeda dalam ruang fitur yang ditransformasikan oleh kernel RBF. Dengan proses pelatihan ini, ketiga
model siap untuk diuji dan dievaluasi menggunakan data uji.

5. Prediksi dan evaluasi. Model memprediksi kelas untuk data uji (X test). Akurasi, presisi, dan recall dihitung untuk
mengukur kinerja model.

6. Visualisasi Kurva ROC. Kurva ROC untuk model Naive Bayes diplot bersama dengan model lain yaitu Random Forest
dan SVM untuk membandingkan kinerja.

III. HASIL DAN PEMBAHASAN

A. Hasil pengumpulan Data

Dataset yang digunakan dalam penelitian ini merupakan hasil pengumpulan data dari dinas pertanian dan ketahanan pangan. Data
disajikan dalam format .csv dengan jumlah total 100 data dan terdiri dari 44 atribut. Salah satu atribut yang menarik dalam dataset
ini adalah atribut penyakit yang mengindikasikan jenis penyakit yang diderita oleh sapi. Atribut ini terdiri dari beberapa jenis
penyakit, antara lain PMK, LSD, Brucellosis, dan Anthrax. Adapun dataset tersebut ditunjukkan pada Tabel 3.1

Tabel 3. 1 Dataset penyakit sapi

Penyakit A B C . AO AP AQ
PMK 1 1 1 0 0 0
PMK 0 1 1 0 0 0
PMK 1 1 0 0 0 0

Anthrax 1 1 0 1 0 0

Anthrax 0 1 0 1

Anthrax 1 1 0 1 0 0

Berdasarkan Tabel 3.1 menunjukkan dataset penyakit sapi dengan 44 atribut. Adapun penjelasan dari 44 atribut tersebut ditunjukkan
pada Tabel 3.2.
Tabel 3. 2 Deskripsi Atribut

Atribut Deskripsi
A Demam
B nafsu makan turun
C hipersaliva
D radang pada mulut dan lidah
E lepuh-lepuh pada kuku, puting dan ambing (sapi betina)
F kekakuan kaki belakang dan pincang
G nafas cepat dan terengah-engah
H hipersativasi
I kehilangan berat badan
J pembengkakan kelenjar submandibular
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Atribut Deskripsi
K lesi ekstensif pada kulit berupa nodul
dengan ukuran 5-20 mm
pembesaran nodus limfa
L .
tikus
M peningkatan opasitas kornea
N gangguan respirasi disertai dengan leleran hidung/ingus
0 Depresi
P penurunan produksi susu
Q ingusan
R konjungtivitis
S pembengkakan limfoglandula yaitu Lgl. subscapularis dan Lgl. prefemoral
T terdapat nodul pada kulit yang berbatas, jelas dan menonjol di bawah kulit atau di bawah otot dengan
diameter antara 2-5 cm
U lesi kulit berupa nodul berukuran 1-7 cm yang biasanya ditemukan pada daerah leher, kepala, kaki,
ekor dan ambing.
\Y adanya leleran mata
W pembengkakan limfonodus subscapula dan prefemoralis, serta dapat terjadi oedema pada kaki
X abortus
Y infertilitas
Z Lemah
AA Hygroma
AB Mastitis
AC Retensi uterus
AD keguguran pada fase akhir kebuntingan
AE keluarnya cairan keluron
AF menimbulkan gangguan pertumbuhan
AG orchitis
AH epididimitis
Al seminal vesikulitis
Al Abses testis
AK metritis
AL retensio plasenta
AM edema di sekitar leher, hidung, kepala dan scrotum
AN hewan terlihat sempoyongan
AO gemetar
AP Lemas
AQ Kepala diletakan ditanah

B. Hasil Preprocessing

Pada tahap ini dilakukan tahap Preprocessing dengan Langkah-langkah sebagai berikut:

a. Pembersihan Data: Data telah diperiksa untuk mengidentifikasi dan mengatasi nilai yang hilang atau tidak valid. Hasilnya
tidak ditemukan data yan kosong maupun duplikasi data.

b. Pemilihan Fitur: Dalam kasus ini, fokus utama adalah pada atribut penyakit sapi (PMK, LSD, Brucellosis, Anthrax). Fitur-
fitur lain yang tidak relevan atau tidak memberikan informasi yang berguna untuk analisis telah dihilangkan dari dataset.

c. Normalisasi: Atribut yang memiliki skala yang berbeda-beda telah dinormalisasi untuk memastikan bahwa setiap atribut
memiliki pengaruh yang seimbang dalam analisis.

d. Pengelompokan Data: Data telah dikelompokkan berdasarkan atribut penyakit untuk memudahkan analisis. Hal ini akan
memungkinkan untuk melihat pola dan hubungan antara atribut penyakit dengan lebih baik.

e. Encoding: Atribut kategori seperti jenis penyakit telah diubah menjadi representasi numerik agar dapat diproses oleh
algoritma machine learning.

C. Hasil implementasi dan evaluasi model

Sebelum tahap implementasi model, maka tahap yang perlu dilakukan yaitu partisi dataset. Dataset dipartisi menjadi data uji
dan dara latih. Dataset tersebut dipartisi menggunakan Teknik Split data dengan perbandingan 80:20. Adapun data uji terdiri dari 5
data dan data latih sebanyak 19 data. Selanjutnya dilakukan implementasi model dengan 3 kali percobaan dengan algoritma Naive
bayes, Random Forest dan Support Vector Machine. Adapun hasil dari implementasi menggunakan algoritma Random forest
ditunjukkan pada Gambar 3.1.

No. 1-006/Vol. 9/2024/TechnoXplore 47



ISSN: 2503-054X
Vol. 9 No: 1, April 2024

Techno Xplore
Jurnal Ilmu Komputer dan Teknologi Informasi

AD<0.5
gini = 0.609
samples = 10
value = [6, 2, 1, 10]
class = PMK

gini = 0.526
samples =9
value = [6, 0, 1, 10]

class = PMK

Q<05 AO<05 )
gini = 0.444 gini = 0.64
samples = 6 samples = 3
value = [4, 0, 0, 8] value=1[2,0,1, 2]
class = PMK class = Anthrax

/

AP <0.5

gini=0.5 gini = 0.444
samples = 4 samples = 2
value =[4, 0, 0, 4] value =0, 0, 1, 2]

class = Anthrax class = PMK

L

S<05

Gambear 3. 1 pohon keputusan

Berdasarkan Gambar 3.1 menunjukkan hasil implementasi model random forest yang divisualisasikan dengan pohon keputusan.
Oleh karena itu, visualisasi tersebut menghasilkan beberapa keputusan. Adapun keputusan tersebut sebagai berikut:

1. Jika AD < 0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0,609 dari total 10 sampel

2. Jika AD > 0.5 dan A <0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0,526 dari total 9 sampel. Namun ada satu
kondisi yang menunjukkan klasifikasi Brucellosis dengan nilai gini 0,0 dari satu sampel.

3. Jika A >0.5 dan Q < 0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0.444 dari total 6 sampel, Tapi jika A > 0.5
dan AO < 0.5 maka klasifikasi menunjukkan Anthrax dengan nilai gini 0.64 dari total 3 sampel.

4. Jika AO>0.5 dan S < 0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0.444 dari total 2 sampel. Namun ada satu
kondisi yang menunjukkan klasifikasi Anthrax dengan nilai gini 0,0 dari satu sampel.

5. Jika AO > 0.5 dan S > 0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0.0 dari | sampel. Namun ada satu kondisi
yang menunjukkan klasifikasi LSD dengan nilai gini 0,0 dari satu sampel.

6. Jika Q> 0.5 dan AP < 0.5 maka klasifikasi menunjukkan Anthrax dengan nilai gini 0.0 dari 4 sampel. Namun ada kondisi
yang menunjukkan klasifikasi PMK dengan gini 0.0 dari 1 sampel.

7. Jika AP > 0.5 dan D< 0.5 maka klasifikasi menunjukkan PMK dengan nilai gini 0.32 dari 2 sampel. Namun ada kondisi
yang menunjukkan klasifikasi Anthrax dengan gini 0.0 dari 1 sampel.

8. Jika D > 0.5 maka klasifikasi menunjukkan Anthrax dengan gini 0.0 dari 1 sampel dan kondisi lain menunjukkan klasifikasi
PMK dari 1 sampel.

Kemudian evaluasi model yang digunakan yaitu confusion matrix yang terdiri dari accuracy, presicion dan recall. Adapun hasil
tersebut ditunjukkan pada Tabel 3.2
Tabel 3. 3 Hasil evaluasi model

Metode Accuracy Precision Recall
Naive Bayes 0.8 0.8 0.8
Random Forest 0.8 0.8 0.8
Support Vector Machine 0.8 0.6 0.8

Berdasarkan Tabel 3.1 menunjukkan bahwa implementasi model dengan algoritma naive bayes menghasilkan akurasi sebesar
0.8, presisi 0.8 dan recall sebesar 0.8. Sedangkan, implemenetasi model dengan menggunakan algoritma Support Vector Machine
menghasilkan akurasi sebesar 0.8, pesisi sebesar 0.6 dan recall sebesar 0.8. Berdasarkan hal itu bahwa implementasi model dengan
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3 kali percobaan menunjukkan tidak adanya perbedaan yang signifikan antara akurasi dan recall dengan algoritma yang digunakan.
Namun, untuk precision menunjukkan adanya perbedaan yang siginifikan antara Naive Bayes, Random Forest dengan Suport Vector
Machine yaitu sebesar 0.2. Adapun nilai ROC dari setiap model dapat dilihat pada Gambar 3.2.

ROC Curve for Naive Bayes, Random Forest, and SVM
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Gambar 3. 2 ROC Curve for Naive Bayes, Random Forest dan SVM

Berdasarkan Gambar 3.2 menunjukkan bahwa nilai ROC dari setiap model tidak ada perbedaan yang signifikan yaitu 1.00.
Demikian hal itu, dari setiap metode yang digunakan untuk klasifikasi penyakit sapi cenderung memiliki performa yang baik.

D. Interpretasi Hasil

Berdasarkan hasil mining data penyakit sapi dengan algoritma Naive Bayes, Random Forest, dan Support Vector Machine
(SVM) dengan data sebagai berikut:

a.

Naive Bayes: Menghasilkan akurasi, presisi, dan recall sebesar 0.8. Hal ini menunjukkan bahwa model Naive Bayes
mampu memprediksi dengan benar sekitar 80% dari semua data yang diproses. Presisi 0.8 menunjukkan bahwa dari semua
prediksi yang dilakukan oleh model yang diklasifikasikan sebagai positif, sekitar 80% benar-benar positif. Recall 0.8
menunjukkan bahwa dari semua kasus yang sebenarnya positif, model mampu mengidentifikasi sekitar 80% dari mereka.
Random Forest: Percobaan kedua menggunakan algoritma Random Forest dan menghasilkan nilai akurasi, presisi, dan
recall yang sama dengan Naive Bayes, yaitu 0.8. Ini menunjukkan bahwa Random Forest memiliki kinerja yang setara
dengan Naive Bayes dalam hal prediksi penyakit sapi.

Support Vector Machine (SVM): Percobaan ketiga menggunakan algoritma Support Vector Machine (SVM) menghasilkan
akurasi sebesar 0.8, presisi 0.6, dan recall 0.8. Meskipun akurasi sama dengan Naive Bayes dan Random Forest, presisi
yang lebih rendah (0.6) menunjukkan bahwa SVM cenderung memberikan lebih banyak false positive dalam prediksinya,
yaitu sekitar 40% dari prediksi positif yang sebenarnya negatif. Recall yang tinggi (0.8) menunjukkan bahwa SVM mampu
mengidentifikasi sebagian besar kasus penyakit positif dengan benar.

Berdasarkan hasil ini, dapat disimpulkan bahwa Naive Bayes dan Random Forest memiliki kinerja yang setara dan lebih baik
daripada SVM dalam memprediksi jenis penyakit pada sapi. Meskipun SVM memiliki recall yang tinggi, presisi yang rendah
menunjukkan bahwa model cenderung memberikan lebih banyak false positive. Dalam konteks manajemen kesehatan hewan sapi,
penting untuk memilih model yang dapat memberikan prediksi yang akurat dan presisi yang tinggi untuk menghindari kesalahan
dalam pengambilan keputusan terkait kesehatan hewan.

1v. KESIMPULAN

Berdasarkan hasil penelitian, dapat disimpulkan bahwa model klasifikasi yang dibangun dengan menggunakan algoritma Naive
bayes, Random Forest, dan Support Vector Machine mampu mengklasifikasikan data dengan baik. Ketiga algoritma tersebut
menghasilkan akurasi, presisi, dan recall yang baik dalam memprediksi jenis penyakit pada sapi.
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Percobaan pertama dengan algoritma Naive bayes menghasilkan akurasi, presisi, dan recall sebesar 0.8. Percobaan kedua dengan
algoritma Random Forest menghasilkan hasil yang sama dengan Naive bayes. Sementara itu, percobaan ketiga dengan algoritma
Support Vector Machine menghasilkan akurasi 0.8, presisi 0.6, dan recall 0.8.

Untuk penelitian lanjutan, disarankan untuk melakukan analisis lebih lanjut terhadap faktor-faktor yang mempengaruhi kinerja
algoritma. Beberapa faktor yang perlu diperhatikan adalah pemilihan fitur, preprocessing data, dan tuning parameter. Analisis ini
dapat membantu meningkatkan performa dan ketepatan model klasifikasi yang telah dibangun sehingga dapat memberikan prediksi
yang lebih akurat dan handal dalam mendiagnosis penyakit pada sapi.
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