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Abstrak
 

Human Immunodeficiency Virus (HIV) merupakan salah satu virus paling mematikan yang merusak sistem

imun manusia melalui interaksi antar protein (PPI). Oleh karena itu, diperlukan suatu metode prediksi yang

dapat melihat secara luas interaksi antar protein. Integrasi dari berbagai jenis data yang berbeda merupakan

salah satu pendekatan untuk melihat interaksi protein secara luas. Dalam penelitian ini dibangun metode

untuk prediksi PPI dengan mengintegrasikan gene expression dan ontology menggunakan Bayesian

Network. Langkah pertama pada proses integrasi ini yaitu mencari nilai likelihood ratio berdasarkan

evidence berupa nilai probabilistik PPI pada masing-masing dataset. Dimana likelihood ratio diperoleh dari

kombinasi evidence menggunakan Bayesian Network. Kemudian hasil prediksi yang diperoleh diverifikasi

menggunakan database NIAID sebagai Gold-Standard. Dari hasil keseluruhan eksperimen, model yang

dibangun ini dievaluasi menggunakan Positive Predictive Value (PPV) dan memperoleh presisi mencapai

85.07%.

.......Human Immunodeficiency Virus (HIV) is one of the most deadly virus that could damage the human

immune system through protein interaction (PPI). Therefore, the extremely prediction method that

determine interactions between proteins extensively is required. The integration of different data is one of

the approaches to look at the proteins interactions. In this research, a prediction model of PPI by integrating

gene expression and gene ontology using Bayesian Networks will be developed. The first step in the

integration process is to find the value of likelihood ratio based on evidence from each dataset. Furthermore

the likelihood ratio is obtained from a combination of evidence using Bayesian Networks. Finally, the

prediction results will be verified using a database of NIAID as Gold-Standard. Overall, we use PPV as an

evaluation method which achieve precision around 85.07%.
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