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BreastCancer Classifier 
Program untuk membantuk klasifikasi Breast Cancer berdasarkan citra Histopatologi 

  



I. Introduction 

a. Purpose 

Tujuan dari dibuatnya program Breast Cancer Classifier adalah untuk 

membuat model untuk mengklasifikasi Breast Cancer berdasarkan data citra 

histopatologi. Model yang telah dibuat dari program akan membantu tim 

medis dalam memberikan hasil diagnosa penyakit breast cancer. 

b. Scope 

Program akan menghasilkan sebuah model yang dapat menganalisis citra 

histopalogi pasien. Hasil analisis akan terbagi menjadi dua yakni, hasil positif 

menderita breast cancer dan hasil negative. Dari hasil tersebut akan 

memudahkan tim medis dalam meneliti lebih detail dari citra pasien.  

c. Overview 

Program dibangun berdasarkan dua bagian utama yakni preprocess data dan 

pembuatan model dengan metode CNN. Pada bagian preprocess data, data 

citra akan diinput, kemudian diberi kelas pada masing-masing file citra. 

Langkah berikutnya adalah penghilangan noise menggunakan metode 

gaussian. Kemudian dibagi menjadi data training dan data test. Langkah 

terakhir adalah pembuatan model menggunakan metode CNN. 

II. System Overview 

a. Preprocess 

cancer_rays_dir     = 

os.listdir("drive/MyDrive/ITTP/Penelitian/hibah/PDP/2022/penelitian/Breast_Cancer/d

ataset/histopathological_image/IDC_regular_ps50_idx5/")  

all_rays_dir        = 

"drive/MyDrive/ITTP/Penelitian/hibah/PDP/2022/penelitian/Breast_Cancer/dataset/his

topathological_image/IDC_regular_ps50_idx5/"  

cancer_rays_dir_str 

="drive/MyDrive/ITTP/Penelitian/hibah/PDP/2022/penelitian/Breast_Cancer/dataset/hi

stopathological_image/IDC_regular_ps50_idx5/" 

for patient in cancer_rays_dir: 

  path_0 = cancer_rays_dir_str + str(patient) + '/0' 

  path_1 = cancer_rays_dir_str + str(patient) + '/1' 

  file_list_0 = os.listdir(path_0)    

  file_list_1 = os.listdir(path_1) 

print(file_list_0) 

for patient in cancer_rays_dir:    

    path_0 = cancer_rays_dir_str + str(patient) + '/0' 

    path_1 = cancer_rays_dir_str + str(patient) + '/1' 

    file_list_0 = os.listdir(path_0)    

    file_list_1 = os.listdir(path_1) 

    for fname in file_list_0: 

            src = os.path.join(path_0, fname) 

            dst = os.path.join(all_rays_dir, fname) 

            shutil.copyfile(src, dst) 

    for fname in file_list_1: 

        src = os.path.join(path_1, fname) 

        dst = os.path.join(all_rays_dir, fname) 

        shutil.copyfile(src, dst) 

data.target = data.target.astype(np.int) 



random_image_path = np.random.choice(data[data.target ==0].index, size=1, 

replace=False,) 

path =os.path.join(all_rays_dir,data.loc[random_image_path[0], 'image_id']) 

image = mpimg.imread(path) 

plt.imshow(image) 

gaussian_image = gaussian(image) 

plt.imshow(gaussian_image) 

noise_image = random_noise(image) 

plt.imshow(noise_image) 

noise_gaussian_image = random_noise(gaussian_image) 

plt.imshow(noise_gaussian_image) 

 

 

b. Pembuatan Model 
def build_model(backbone, lr=1e-4): 

model = Sequential() 

model.add(backbone) 

model.add(layers.GlobalAveragePooling2D()) 

model.add(layers.Dropout(0.5)) 

model.add(layers.BatchNormalization()) 

model.add(layers.Dense(2, activation='softmax'))    

model.compile( 

 loss='binary_crossentropy', 

 optimizer=Adam(lr=lr), 

 metrics=['accuracy'] 

) 

    

    return model 
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