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KLASIFIKASI STADIUM TROPHOZOITE, SCHIZONTS, GAMETOCYTER  
PADA SEDIAAN DARAH PLASMODIUM FALCIPARUM DENGAN PENDEKATAN 

SUPPORT VECTOR MACHINE 
 

Ruliah 
 

ABSTRAK 
 

        Identifikasi malaria secara mikroskopis membutuhkan keahlian khusus dan pengalaman 
analis kesehatan yang cukup. Faktor kesalahan yang terjadi dapat berupa ketidakmampuan dalam 
mengenal morphology parasit dan faktor kelelahan mata dalam melihat morphology, hal ini dapat 
memberikan dampak kesalahan diagnosis yang cukup signifikan. Morphology Plasmodium Falciparum  
dibagi menjadi tiga stadium besar; Trophozoites, Schizonts dan Gametocyter.  Dari hasil penelitian 
dibidang kesehatan menunjukkan, ditemukannya Schizonts dalam darah tepi menunjukkan keadaan 
infeksi berat sehingga merupakan indikasi untuk tindakan pengobatan cepat.  Penelitian ini bertujuan 
untuk mengidentifikasi tiga bentuk stadium parasit malaria Plasmodium Falciparum pada citra digital 
preparat darah yang terindikasi mengandung parasit tersebut.  

Sebelum melakukan proses identifikasi, langkah pertama dari prosedur analisis yang dilakukan 
pada penelitian ini adalah melakukan pemisahan objek dengan menggunakan metode segmentasi k-mean 
clustering. Langkah kedua, melakukan ekstraksi ciri terhadap citra data yang akan diuji.  Ekstraksi ciri 
yang digunakan sebagai masukkan pada sistem yang akan dibangun pada penelitian ini menggunakan 
ciri warna. Langkah terakhir adalah melakukan uji identifikasi mengidentifikasi tiga bentuk stadium 
parasit malaria plasmodium falciparum menggunakan Support Vector Machine (SVM) multiclass metode 
ones against ones. 

Hasil dari penelitian ini menggunakan ciri warna sebagai ciri masukannya dan identifikasi 
menggunakan SVM  dapat memberikan tingkat keberhasilan  sebesar 93,33 % data citra dengan benar. 

  
Kata Kunci : Malaria, Morphology Plasmodium Falciparum, k-mean clustering, SVM multiclass metode 
ones against ones 

 
 
1. Pendahuluan 
 Malaria merupakan penyakit yang 
diakibatkan oleh parasit yang tergolong 
dalam filum Apicomplexa, kelas Sporozoa, 
ordo Haemosporida, suku Plasmodidae, dan 
genus Plasmodium. Dari 20 spesies 
Plasmodium, hanya empat spesies 
diantaranya yang dapat menginfeksi 
manusia, yaitu Plasmodium Falciparum, 
Plasmodium Vivax, Plasmodium Ovale, dan 
Plasmodium Malariae [1].  Namun kasus 
malaria yang banyak ditemukan di Indonesia 
hanya spesies Plasmodium Falciparum, 
Plasmodium Vivax dan Mix (Plasmodium 
Falciparum dan Plasmodium Vivax berada 
dalam satu sample darah). Plasmodium 
Falciparum rentan menimbulkan kematian 

[2]. Pola identifikasi yang selama ini 
dilakukan secara konvensional yaitu dengan 
menemukan parasit secara mikroskopis pada 
sediaan darah. Identifikasi malaria secara 
mikroskopis membutuhkan keahlian khusus 
dan pengalaman analis kesehatan yang 
cukup, karena faktor kesalahan yang terjadi 
dapat berupa ketidakmampuan dalam 
mengenal morphology parasit dan faktor 
kelelahan mata dalam melihat morphology, 
hal ini dapat memberikan dampak kesalahan 
diagnosis yang cukup signifikan [3]. 
Diperlukan human computer interaction 
untuk membantu pekerjaan analisis tersebut. 

Penelitian yang berkaitan dengan 
parasit malaria dan melibatkan 
perkembangan teknologi dalam bidang 
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komputer adalah tentang pengenalan Parasit 
Plasmodium Falciparum dalam darah 
dengan  judul “A Neural Network 
Architecture for Automated Recognition of 
Intracellular Malaria Parasites in Stained 
Blood Films” [4]. Sebagai data pelatihan 
digunakan 50 segmen citra yang terinfeksi 
parasit malaria Plasmodium Falciparum 
pada cyclus ring dan 50 segmen citra darah 
yang tidak terinfeksi.  Metode Back 
Propagation jaringan syaraf tiruan 
digunakan untuk mengenali keberadaan ada 
atau tidaknya Plasmodium Falciparum pada 
sediaan darah hasil capture dari mikroskop. 
Tujuan dari penelitian ini adalah 
mengidentifikasi sediaan darah terinfeksi 
parasit malaria atau tidak. Performance yang 
dihasilkan cukup signifikan, namun masih 
mempunyai biaya komputasi yang tinggi. 
Dari hasil penelitian tersebut, belum 
dilakukan secara spesifik klasifikasi atau 
identifikasi terhadap Morphology 
Plasmodium Falciparum. Morphology 
Plasmodium Falciparum  dibagi menjadi 
tiga stadium besar; Trophozoite, Schizonts 
dan Gametocyter. Dari hasil penelitian 
dibidang kesehatan menunjukkan, 
ditemukannya Schizonts dalam darah tepi 
menunjukkan keadaan infeksi berat sehingga 
merupakan indikasi untuk tindakan 
pengobatan cepat [2] .  Dimana stadium 
Trophozoite yaitu parasit dalam proses 
pertumbuhan, Stadium Shizont yaitu parasit 
dalam proses pembiakan dan Gametocyter 
yaitu parasit dalam proses pembentukan 
kelamin.[2]. 

Pola yang dilihat pada identifikasi 
secara mikroskopis, tidak hanya pada 
perubahan teksture, namun juga dipengaruhi 
oleh unsur warna dari masing-masing 
plasmodium. [1] , melakukan identifikasi 
parasit malaria pada Plasmodium 
Falciparum menggunakan Learning Vector 
Quantization (LVQ) dengan empat hidden 
neuron. Hasil yang dicapai pada 

penelitiannya menunjukkan bahwa ciri 
warna dapat memberikan tingkat 
keberhasilan yang lebih tinggi dibanding ciri 
histogram. JST LVQ dengan input ciri 
warna berhasil mengidentifikasi 91,67% 
data citra dengan benar dan 81,25% berhasil 
diidentifikasi dengan benar dengan ciri 
statistik histogram sebagai ciri masukannya. 
Pada kasus identifikasi Plasmodium 
Falciparum dilapangan, sebaran data pada 
citra yang dihasilkan dari Sedian Darah 
dominan mempunyai sebaran data yang 
tidak linear. Sehingga memerlukan sebuah 
metode yang proporsional bekerja pada 
problem non linier. 
 
2. Disain Sistem 

 

 
    Gambar 1. Diagram blok penelitian 

 
 

2. Preprocessing 
Proses preprocessing sebelum proses 
klasifikasi melalui 2 tahapan, yaitu 
segmentasi warna dan ekstraksi cirri. 
Segmentasi dilakukan untuk 
memisahkan unsur warna berdasarkan 
intensitas warna. Hal ini didasarkan 
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bahwa dalam tiap obyek plasmodium 
mempunyai perbedaan warna, sehingga 
ciri warna yang akan diambil pada saat 
ekstraksi ciri pada proses berikutnya. 
 

 
 

Gambar 2. Flowchart proses k-means 
clustering  

  
Berikut ini adalah hasil segmentasi warna 
plasmodium menggunakan jumlah cluster 3, 
dan sudah diambil hasil cluster terbaik dari 2 
hasil cluster lainnya. 
 

                           
        (a)                     (b) 
(a) Citra plasmodium sebelum cluster 
(b) (b) citra plasmodium hasil cluster 
 

Gambar 3. Hasil proses Kmeans 
clustering 

                                                         
Hasil cluster terbaik selanjutnya diekstraksi 
untuk mendapatkan rata-rata nilai 
maksimum dari komponen warna R, G dan 
B. Hasil cluster menggunakan kmeans 

berada dalam ruang warna RGB. Proses 
ekstraksi cirri dapat digambarkan dengan 
proses berikut : 

 
Gambar 4. Proses ekstraksi ciri 

 
Tiap citra hasil ekstraksi ciri mempunyai 
ukuran data vector matrik 1 x 50. Proses 
berikutnya melakukan proses pelatihan 
menggunakan SVM multiclass metode ones 
against ones 
 
3. Identifikasi Mengggunakan SVM 

Data pelatihan yang sudah 
diekstraksi ciri, selanjutnya menjadi data  
pelatihan SVM.  SVM mempunyai dasar 
klasifikasi 2 kelas (biner). Karena klasifikasi 
yang dilakukan pada penelitian ini 
menggunakan 3 kelas, yaitu Throphozoite, 
Schizonts dan Gametocyter sehingga jumlah 
SVM biner dihitung menggunakan rumus k 
(k+1) / 2 ; (k adalah jumlah kelas) dan 
menghasilkan 3 buah SVM biner. SVM 
biner yang pertama terdiri dari, Trophozoite 
sebagai kelas 1 dan Schizonts sebagai kelas -
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1, dan seterusnya seperti yang ditunjukkan 
pada  tabel 1. 

Tabel 1. Tiga buah SVM biner dengan 
metode ones against ones 

 
Untuk setiap SVM biner, dimulai dari SVM 
biner yang pertama sampai dengan SVM 
biner yang ketiga, akan melalui proses 
pemetaan ke feature space menggunakan 
kernel RBF, mencari sejumlah data 
pelatihan apakah memiliki nilai alpha > 0 
hal ini untuk mendapatkan data pelatihan 
tersebut sebagai support vector atau tidak. 
Dan yang proses yang terakhir untuk 
mendapatkan nilai bias. Sehingga solusi 
bidang pemisah terbaik dapat ditemukan.  
Proses tersebut dapat dijabarkan sebagai 
berikut : 
Salah satu metode  yang digunakan SVM 
untuk mengklasifikasikan data yang 
mempunyai sebaran data non linier adalah 
dengan mentransformasikan data ke dalam 
dimensi ruang fitur (feature space), sehingga 
dapat dipisahkan secara linier pada feature 
space. Karena feature space dalam 
prakteknya biasanya memiliki dimensi yang 
lebih tinggi dari vektor input (input space). 
Hal ini mengakibatkan komputasi pada 
feature space sangat besar, karena ada 
kemungkinan feature space dapat memiliki 
jumlah feature yang tidak terhingga. Maka 
pada SVM digunakan ”kernel trick”. Fungsi 
kernel yang  digunakan pada penelitian ini 
adalah Radial Basis Function (RBF) [14] 
 
K(xi,x) = exp ( - γ|xi – x|2), γ > 0      ….(1)                                           

 

 
Sejumlah support vector pada setiap data 
pelatihan harus dicari untuk mendapatkan 
solusi bidang pemisah terbaik. Persoalan 
solusi bidang pemisah terbaik dapat 
dirumuskan :  

∑∑
==

−=
l

ii
jijiji

l

i
i xxyyQ

1,1 2
1)( rrαααα   …….(2) 

Subject to :              
0),...,2,1(0

1
==≥ ∑

=
i

l

i
ii yli αα  

Data ixr   yang berkorelasi dengan αi > 0 
inilah yang disebut sebagai support vector. 
Dengan demikian, dapat diperoleh nilai yang 
nantinya digunakan untuk menemukan w.  
Solusi bidang pemisah didapatkan dengan 
rumus  w  =Σαiyixi  ;    b = yk- wTxk untuk  
setiap xk , dengan  αk≠ 0[13]. 
Proses tersebut berulang untuk setiap SVM 
biner. Setelah proses pelatihan selesai 
dilakukan, maka dilanjutkan dengan proses 
pengujian. 

Proses pengujian atau klasifikasi 
dilakukan juga pada setiap SVM biner  
menggunakan nilai alpha dan bias yang 
dihasilkan pada proses pelatihan di setiap 
SVM biner.  Fungsi yang dihasilkan untuk 
proses pengujian  adalah : 

 

f(xd)= ∑
=

ns

i 1

αiyi K(xi,xd) + b   ..(3)    

                            
  (xi = support vector; xd = data 
pengujian) 
 
Jika f(xd) ≥ +1 maka kelas untuk xd adalah 
+1, dan jika f(xd) ≤ -1 maka kelas untuk xd 
adalah -1. 
 Setelah keseluruhan    k (k − 1) / 2 
model klasifikasi selesai dibangun, terdapat 
beberapa metode untuk melakukan 
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pengujian. Salah satunya adalah metode 
vooting (14).    

 
 
Gambar 5. Proses vooting menggunakan 

diagram klasifikasi SVM metode ones 
againts ones 

 
Pada gambar 5  jika data x dimasukkan ke 
dalam fungsi hasil pelatihan  pada 
persamaan berikut : 
 

f(x)=(wij)Tφ(x)+b …………....(4)                                          
                 

 
dan hasilnya menyatakan x adalah kelas i, 
maka suara untuk kelas i ditambah satu. 
Kelas dari data x akan ditentukan dari 
jumlah suara terbanyak. Jika terdapat dua 
buah kelas yang jumlah suaranya sama, 
maka kelas yang indeksnya lebih kecil 
dinyatakan sebagai kelas dari data. Jadi pada 
pendekatan ini terdapat          k (k − 1) / 2 
buah permasalahan quadratic programming 
yang masing-masing memiliki 2n / k 
variabel (n adalah jumlah data pelatihan).   
  
4. Hasil dan Pembahasan 

 
Data yang digunakan pada penelitian 

ini data sample darah yang terdeteksi 
mengandung parasit malaria Plasmodium 
Falciparum yang mengandung morphology 
stadium Trophozoite , Schizont atau 
Gametocyter , masing masing kelas  15 
sample untuk dilakukan identifikasi dengan 
pembagian 10 sample sebagai  data 

pelatihan dan 5 sample sebagai data 
pengujian yang disimpan pada folder 
tertentu. 

 
 
 

Tabel 2. Distribusi data pelatihan dan data 
pengujian 
 

 
 
Tiap data citra mempunyai dimensi 50 x 50 
pixel. Data pelatihan dan pengujian melalui 
tahapan proses seperti pada blok diagram 
penelitian gambar 1. Setelah melalui tahapan 
segmentasi dan dipilih hasil cluster terbaik,  
Tiap data citra  hasil cluster kemudian 
diekstraksi ciri untuk diambil rata-rata nilai 
maksimum dari komponen warna RGB. 
Hasil ekstraksi ciri tiap data citra hasil 
cluster mempunyai ukuran dimensi 1x50. 
Seluruh data pelatihan selanjutnya disusun 
berdasarkan komposisi data pelatihan untuk 
3 SVM biner. SVM biner pertama 
mempunyai dimensi data vector matriks 20 
x 50 untuk 10 data tropozoite dan 10 data  
shcizont, SVM biner kedua mempunyai 
dimensi data vector matriks 20 x 50 untuk 
10 data tropozoite dan 10 data  gametocyte, 
dan yang terakhir SVM biner ketiga 
mempunyai dimensi data vector matriks 20 
x 50 untuk 10 data Shcizont dan 10 data  
gametocyte,   
Setiap Sampel baik data uji maupun data 
pelatihan yang diproses menggunakan SVM 
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Biner dinormalisasi terlebih dahulu sehingga 
seluruh nilai pixel diantara -1 dan 1. Target 
dari hasil pelatihan ini adalah mencari 
Hyperplane terbaik pada masing-masing 
SVM biner, yang akan digunakan untuk 
mengidentifikasi setiap data uji, apakah 
berada dikelas -1 atau +1. Setiap data 
pelatihan mempunyai nilai alpha yang dicari 
menggunakan quadratic programming. Nilai 
alpha tersebut menentukan apakah setiap 
data pelatihan sebagai support vector atau 
bukan. Nilai alpha yang melebihi threshold 
yang telah ditentukan itulah yang dapat 
dikatakan sebagai support vector.  Pada 
peneltian ini digunakan threshold alpha > 
1e-5.   

Seperti halnya data pelatihan yang 
disusun menjadi 3 buah SVM biner. maka 
untuk mengklasifikasi data uji, setiap data 
uji tersebut diproses dalam setiap SVM 
biner. Setiap sampel data uji dinormalisasi 
terlebih dahulu sehingga seluruh nilai pixel 
diantara -1 dan 1. dan selanjutnya dipetakan 
ke fiture space menggunakan kernel RBF.   

Proses pengujian mengikuti rumus 3. 
untuk menentukan apakah hasil dari rumus 
tersebut bernilai negative atau positive. Jika 
hasilnya adalah negative maka data uji 
tersebut berada pada kelas  -1 dan jika 
hasilnya positive maka data uji tersebut 
berada pada kelas  +1.  Pembagian label +1 
dan -1 untuk data pada setiap SVM biner 
dapat ditunjukkan pada tabel 3. 
 
Tabel 3. Pembagian label untuk data 
pelatihan 

 
 
Jika kelas +1 adalah lebel untuk Trophozoite 
dan  kelas -1 adalah lebel untuk Schizonts, 
sedangkan hasil dari SVM biner tersebut 
bernilai positive, maka hasil klasifikasi 
untuk kelas SVM biner tersebut adalah 
Trophozoite atau nilai voting Trophozoite 

bertambah 1.  Setelah data uji tersebut 
diproses pada masing-masing SVM biner, 
maka hasil pengujian akhir mengikuti 
metode ones against ones SVM multiclass. 
Penentuan suatu data uji masuk dalam kelas 
Trophozoite atau Schizonts atau 
Gametocyter, yaitu dengan melakukan 
voting dari hasil seluruh SVM biner.  
 
Tabel 4. Hasil  pengujian Trophozoites pada 
tiap SVM  Biner 

 
 
Tabel 4. menunjukkan hasil pengujian 
sebuah data uji yang diproses pada SVM 
biner 1, SVM biner 2 dan SVM biner3.  Jika 
pada SVM biner 1, suatu data uji dinyatakan 
sebagai Trophozoite, di SVM biner  2 
dinyatakan sebagai Trophozoite dan di SVM 
biner 3 dinyatakan sebagai Gametocyte, 
maka nilai voting untuk data uji tersebut 
yang terbanyak adalah Trophozoite. Dan 
hasil identifikasi akhir/hasil voting dari data 
uji tersebut dinyatakan sebagai Trophozoite.   
Hasil keseluruhan pengujian dapat dilihat 
pada tabel berikut : 
 
Tabel 5. Hasil pengujian seluruh data uji 
pada tiap SVM biner 
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digunakan disesuaikan dengan data 
penelitian sebelumnya yang diunduh dari 
http://www.dpd.cdc.gov dan  Data pada 
penelitian ini berdasarkan data validasi 
yang sudah didapat pada Balai 
Laboratorium Kesehatan, Propinsi 
Kalimantan Selatan. 

3. Segmentasi menggunakan k-means 
clustering dilakukan dengan nilai k = 3 
(k adalah jumlah cluster). Pada 
eksperimen yang telah dilakukan dengan 
menambah nilai k pada kelompok 
sampel ini, objek akan ikut tereduksi 
dengan warna objek lainnya sehingga 
objek akan rusak / hilang bila diberi nilai 
k yang lebih besar dari 3. Sehingga 
jumlah cluster dengan nilai k=3, pada 
penelitian ini mempunyai hasil 
segmentasi yang lebih baik untuk 
meningkatkan akurasi identifikasi.  

4. Pada proses ekstraksi ciri, ciri warna 
yang dipakai adalah rata-rata nilai 
maksimum dari komponen warna RGB 
dan dapat mengenali pola pada citra 
parasit plasmodium falciparum dengan 
rata-rata tingkat akurasi keberhasilan 
sebesar 93.33%, 

5. Tingkat akurasi hasil identifikasi setiap 
jenis plasmodium falciparum 
menggunakan  Support Vector Machine 
yaitu  Throphozoites  (100 %), Schizonts  
(100%), Gametocyter (80%). Rata-rata 
akurasi hasil identifikasi keseluruhan 
sebesar 93.33 %. Hasil identifikasi 
plasmodium falciparum pada penelitian 
sebelumnya yang mencapai 91.76% 
dapat ditingkatkan menjadi 93.33%  
menggunakan  pendekatan Support 
Vector Machine. 
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