
 
 

PENGEMBANGAN BASIS DATA GEN UNTUK VISUALISASI 

DAN ANALISIS INTERAKSI GEN KANKER  

 

SKRIPSI 

Diajukan untuk Memenuhi Sebagian dari 

Syarat Memperoleh Gelar Sarjana Komputer 

Program Studi Ilmu Komputer 

 

 

 

Oleh: 

Aldian Fallahakbar Nuriza 

1700635 

 

 

 

PROGRAM STUDI ILMU KOMPUTER 

FAKULTAS PENDIDIKAN MATEMATIKA DAN ILMU PENGETAHUAN ALAM 

UNIVERSITAS PENDIDIKAN INDONESIA 

2024 



i 
 

PENGEMBANGAN BASIS DATA GEN UNTUK VISUALISASI DAN 

ANALISIS INTERAKSI GEN KANKER 

 

 

 

Oleh 

Aldian Fallahakbar Nuriza 

1700635 

 

 

 

Sebuah Skripsi yang Diajukan untuk Memenuhi Salah Satu Syarat Memperoleh 

Gelar Sarjana Komputer di Fakultas Pendidikan Matematika dan Ilmu 

Pengetahuan Alam 

 

 

 

 

 

 

© Aldian Fallahakbar Nuriza 

Universitas Pendidikan Indonesia 

Agustus 2024 

 

 

 

 

 

 

Hak Cipta Dilindungi Undang-Undang 

Skripsi ini tidak boleh diperbanyak seluruhnya atau sebagian, dengan dicetak 

ulang, difotokopi, atau cara lainnya tanpa izin dari penulis 



ii 
 

ALDIAN FALLAHAKBAR NURIZA 

1700635 

 

PENGEMBANGAN BASIS DATA GEN UNTUK VISUALISASI DAN 
ANALISIS INTERAKSI GEN KANKER 

 

DISETUJUI DAN DISAHKAN OLEH PEMBIMBING: 

Pembimbing I,  

 

Dr. Rani Megasari, M.T.  

NIP. 198705242014042002 

 

 

Pembimbing II, 

 

Erna Piantari, S.Kom., M.T. 

NIP. 920171219890224201 

 

 

Mengetahui, 

Ketua Program Studi Ilmu Komputer 

 

 

 

Dr. Muhammad Nursalman, M.T. 

NIP. 197909292006041002  



 
 

iv 
 

PENGEMBANGAN BASIS DATA GEN UNTUK VISUALISASI DAN 
ANALISIS INTERAKSI GEN KANKER 

 

Oleh 

Aldian Fallahakbar Nuriza – aldian.1998@upi.edu 

1700635 

 

ABSTRAK 
Abstrak — Kanker merupakan sebuah penyakit ganas yang telah memakan korban dalam 
jumlah yang sangat besar. Menurut data World Health Organization yang dirilis pada 
tanggal 4 Februari 2024, jumlah kasus kanker di dunia mencapai 20 juta dengan kasus 
kematian sebesar 9,7 juta kasus. Dalam pengobatan kanker, informasi mengenai mutasi gen 
sangatlah berharga. Dengan mengetahui interaksi antar gen pengobatan dapat dilakukan 
dengan lebih terarah dengan menentukan gen sebagai target utama pengobatan. Penelitian 
ini ditujukan untuk membantu dalam memahami interaksi antar gen untuk penyakit kanker. 
Data yang digunakan merupakan data yang diunduh melalui situs web Kyoto Encyclopedia 
of Genes and Genomes. Data yang telah dikumpulkan kemudian disimpan dalam basis data 
MySQL dengan menerapkan tahapan Database Life Cycle sebagai tahapan dalam 
melakukan desain hingga implementasi basis data. Untuk mempermudah analisa interaksi 
gen, data kanker berupa kumpulan gen direpresentasikan ke dalam bentuk graf berarah 
yang didasari dengan teori graf. Representasi visualisasi interaksi antar gen pada penyakit 
kanker ini bertujuan untuk memberikan gambaran yang lebih komprehensif. Hasil 
penelitian ini membangun sebuah alat visualisasi jaringan kanker beserta interaksi gen yang 
terlibat untuk membantu proses analisa sebagai informasi pengobatan terapi kanker. 

Kata kunci: Kanker, Visualisasi, Teori Graf, Interaksi Gen   
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ABSTRACT 
Abstract — Cancer is a malignant disease that has caused a very large number of victims. 
According to data from the World Health Organization released on February 4, 2024, the 
number of cancer cases in the world reached 20 million with 9.7 million deaths. In cancer 
treatment, information about gene mutations is very valuable. By knowing the interactions 
between genes, treatment can be carried out more specifically by determining genes as the 
main target of treatment. This study aims to help understand the interactions between genes 
for cancer. The data used is data downloaded from the Kyoto Encyclopedia of Genes and 
Genomes website. The data that has been collected is then stored in a MySQL database by 
applying the Database Life Cycle stages as stages in designing to implementing the 
database. To facilitate the analysis of gene interactions, cancer data in the form of a 
collection of genes is represented in the form of a directed graph based on graph theory. 
The visualization representation of interactions between genes in cancer aims to provide a 
more comprehensive picture. The results of this study build a visualization tool for cancer 
networks along with the interactions of the genes involved to help the analysis process as 
information for cancer therapy treatment. 

Keywords: Cancer, Visualization, Graph Theory, Gene Interaction  
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