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ABSTRAK 

Virus dengue (DENV) merupakan penyebab infeksi dengue yang terjadi 

pada manusia melalui gigitan nyamuk Aedes aegypti yang telah terinfeksi dengue. 

Asia Tenggara menjadi wilayah endemik DENV karena berada di kawasan tropis. 

Sebagai virus RNA, DENV terus mengalami mutasi. Tujuan dari penelitian ini adalah 

mengetahui keragaman genetik, persebaran dan juga laju mutasi multiple serotipe 

DENV yang tersebar di negara-negara Asia Tenggara berdasarakan sekuens gen 

envelope. Hasil dari multiple alignment menujukan sekitar 557 hingga 648 variabel 

basa nukleotida yang berubah berdasarkan hasil alignment. Keragaman genetik yang 

dihasilkan AMOVA menunjukan persentase distribusi antar populasi DENV-1 lebih 

rendah dibandingkan persentase dalam populasi, akan tetapi sebaliknya yang terjadi 

pada DENV-2, DENV-3 dan DENV-4 dimana nilai persentase antar populasi lebih 

tinggi dibandingkan dengan nilai persentase dalam populasi. Hasil persebaran dengan 

PCoA secara garis besar terbagi menjadi tiga titik dimana terdapat hubungan antar 

kekerabatan dengan jarak genetik yang searah, dapat dikatakan bahwa semakin tinggi 

jarak genetik maka semakin jauh kekerabatannya. Laju mutasi atau subtitusi gen 

envelope pada keempat serotipe DENV yang dihasilkan dengan rekontruksi pohon 

filogenetik secara garis besar menunjukan relative time antara 0,00 hingga 0,05. 

 

Kata Kunci : Asia Tenggara, Keanekaragaman Genetik, Laju Mutasi,, SNP, Virus 

Dengue.  
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BAB I 

PENDAHULUAN 

A. Latar Belakang 

Virus dengue (DENV) merupakan penyebab adanya penyakit 

Deman Berdarah Dengue (DBD) atau biasa disebut Dengue Haemorrahagic 

Fever (DHF). Virus ini merupakan salah satu virus yang hampir ada di 

seluruh bagian dunia, terutama negara tropis dan subtropis yang membentang 

di Asia, Afrika, Amerika Serikat, Amerika Selatan dan Pasifik. Virus dengue 

dilaporkan telah ditemukan lebih dari 100 negara, diperkirakan terdapat 50 

sampai 100 juta manusia yang terinfeksi dan mengakibatkan 22.000 kematian 

setiap tahunnya (Candra, 2010). Infeksi DBD sudah dikenali dari 200 tahun 

yang lalu dengan gejala demam, sakit kepala, sakit mata, myalgia, arthralgia 

dan ruam (Vaughn, et al., 2000).  

Infeksi pertama virus dengue akan mempermudah tubuh 

mendapatkan infeksi selanjutnya. Infeksi pertama hanya akan menimbulkan 

demam (Dengue fever) dan infeksi berikutnya menimbulkan demam disertai 

pendarahan (Dengue haemorrahagic fever) atau gejala disertai shock (Dengue 

shock syndrome). Infeksi yang disebabkan DENV telah ditetapkan sebagai 

salah satu penyakit menular yang menjadi masalah besar bagi kesehatan 

masyarakat dunia terlebih di daerah Asia Tenggara. Hampir seluruh negara 

yang ada di Asia Tenggara termasuk daerah endemik infeksi dengue (Lardo, 

et al., 2016). 



2 

 

 

Virus dengue ditularkan  kepada manusia melalui gigitan nyamuk 

betina Aedes aegypti dan Ae. Albopictus yang telah terinfeksi. Negara-negara 

di Asia Tenggara yang menjadi tempat endemik DENV biasanya memiliki 

populasi kota yang padat, sumber air yang tidak bersih, lingkungan yang 

kurang bersih, dan juga tingginya angka kepadatan penduduk. Hal ini 

menyebabkan tingginya infeksi virus dengue pada manusia, bahkan dapat 

menyebabkan kematian (Koo, et al., 2013).  Virus dengue termasuk kedalam 

famili Flaviviridae dan genus Flavivirus, terdiri dari 4 serotipe yaitu DEN-1, 

DEN-2, DEN-3 dan DEN-4. Virus dengue terdiri atas pita tunggal ribonucleic  

acid (RNA) dengan panjang 10.700 basa. DENV yang merupakan virus RNA 

memiliki kecepatan mutasi 100 kali lebih tinggi, berkembang lebih cepat dan 

bisa berkembang menjadi resisten terhadap obat lebih cepat dari virus DNA 

(Sasmono, et al., 2012).  

Genom DENV mengkode pita tunggal RNA yang dibagi menjadi 

tiga protein struktural (kapsid [C], premembran [prM], dan envelope [E]) dan 

tujuh protein non-struktural (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A, NS4B, dan 

NS5) (Zou, et al., 2019). Struktur protein C, prM dan E merupakan komponen 

partikel pada virus, sedangkan protein nonstruktural virus memiliki peran 

penting dalam transkripsi dan replikasi pada genom virus. Hampir semua 

virus memiliki kapsid sebagai lapisan terluar dan berfungsi untuk mengemas 

genom virus, tetapi pada DENV lapisan terluar virus diselubungi oleh 

envelope (Amarilla, et al., 2009). 
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Secara keseluruhan kecepatan evolusi molekular dari gen envelope 

DENV menurut Costa, et al., (2012) adalah 7,6 x 10¯
4
 substitusi/site/tahun. 

Laju substitusi antar serotipe cukup homogen; DEN-1 dan DEN-2 memiliki 

rata-rata 7,5 x 10¯
4
 substitusi/site/tahun, sedangkan pada DEN-3 dan DEN-4 

masing-masing memiliki nilai 8,2 x 10¯
4
 substitusi/site/tahun dan 7,8 x 10¯

4
 

substitusi/site/tahun. 

Envelope gene menyandi protein Envelope (E), protein struktural 

yang berada di lapisan terluar setelah kapsid. Envelope berasal dari sel inang 

dan tersusun oleh fosfolipid dan protein, berbeda dengan kapsid yang hanya 

tersusun oleh protein. Envelope memiliki banyak peran penting dalam infeksi 

virus, keterikatan virus pada sel, pelepasan isi materi genetik kedalam sel, dan 

mengemas partikel virus yang baru terbentuk. Selain itu envelope juga 

memiliki tanggung jawab untuk mentransfer materi genetik virus dari satu sel 

ke sel lainnya (Rachmayanti, 2014). Struktur protein ini menentukan stabilitas 

virus dalam titik kontak virus dengan sel inang, Rusdiana (2013) 

mengungkapkan para peneliti sering kali menyarankan menggunakan gen E 

untuk menentukan genotipe dan dilanjutkan dengan analisis filogenetik karena 

daerah Envelope memiliki potensi heterogenitas sekuens lebih tinggi 

dibandingkan dengan daerah lainnya. Sebab itu dalam penelitian ini dilakukan 

analisis variasi envelope gene pada serotipe DEN 1-4 untuk melihat 

keragaman genetik dan besar perubahan (mutasi) pada DEN 1-4 yang ada di 
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Asia Tenggara, dimana Asia Tenggara bagian dari negara tropis yang menjadi 

daerah endemik DENV (Candra, 2010). 

Selain itu dari analisis yang dilakukan dalam penelitian ini 

diharapkan dapat diketahui persebaran dari keempat serotipe virus dengue 

yang ada di negara-negara Asia Tenggara. Beberapa penelitian telah 

menyebutkan masing-masing serotipe memiliki wilayah endemik 

geografisnya sendiri. Penelitian yang dilakukan Lardo, et al., (2016) 

menyatakan serotipe DEN-2 dan DEN-3 lebih mendominasi di wilayah Asia 

terlebih di wilayah Asia Tenggara, sedangkan pada serotipe DEN-1 

mendominasi di negara Jepang. Tetapi hal ini tidak menutup kemungkinan 

adanya serotipe lain (DEN 1-4) yang mulai bermunculan di beberapa negara 

di Asia Tenggara karena beberapa dekade belakangan infeksi DENV mulai 

tersebar luas di beberapa area geografi. Hal ini mungkin disebabkan oleh 

banyaknya turis internasional, perubahan iklim, evolusi virus, urbanisasi yang 

tidak terencana, globalisasi, mobilitas populasi dan kegagalan dalam 

mengontrol nyamuk Aedes (Mo L. , et al., 2018). 

Penelitian ini menggunakan sekuens yang terisolat dalam kurun 

waktu 2015 hingga 2018, mutasi yang terjadi begitu cepat seperti yang terjadi 

pada virus dengue memungkinkan adanya mutasi yang besar dalam jarak 

kurun waktu tiga tahun. Penelitian ini menggunakan data sekuens dengan 

tahun terbaru dan mempertimbangkan banyaknya sekuens yang tersedia pada 

masing-masing negara di Asia tenggara dalam kurun waktu tersebut. 
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Studi tentang epidemiologi dan evolusi genetika penting dilakukan 

untuk memprediksi asal dan penyebaran virus dengue untuk memperkuat 

pemahaman tentang pathogenesis penyakit yang disebabkan oleh virus 

dengue. Penelitian ini memanfaatkan data-data sekuens yang tersimpan dalam 

situs penyedia layaan Genebank untuk diolah lebih lanjut secara 

bioinformatika. Bioinformatika merupakan cabang biologi yang memiliki 

fokus dalam mempelajari gerak evolusi ataupun keberagaman genetika, yang 

kemudian dapat dianalisis dan dibandingkan antara komponen gentika satu 

sama lain berdasarkan urutan nukleotida ataupun asam aminonya (Wargasetia, 

2006).  

 

B. Rumusan Masalah 

1. Bagaimana variasi genetik envelope gene virus dengue pada masing-

masing serotipe di Asia Tenggara antara tahun 2015-2018? 

2. Bagaimana persebaran virus dengue berdasarkan envelope gene di Asia 

Tenggara antara tahun 2015-2018? 

3. Bagaimana tingkat mutasi envelope gene virus dengue pada masing-

masing serotipe di Asia Tenggara antara tahun 2015-2018? 

 

C. Tujuan 

1. Mengetahui variasi genetik envelope gene virus dengue pada masing-

masing serotipe di Asia Tenggara antara tahun 2015-2018. 
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2. Mengetahui persebaran virus dengue berdasarkan envelope gene di Asia 

Tenggara antara tahun 2015-2018. 

3. Mengetahui tingkat mutasi envelope gene virus dengue pada masing-

masing serotipe di Asia Tenggara antara tahun 2015-2018. 

 

D. Manfaat 

Melalui penelitian ini dapat diketahui persebaran, variasi genetik dan 

tingkat mutasi envelope gene virus dengue pada masing-masing serotipe di 

Asia Tenggara selama tahun 2015-2018, selain itu penelitian diharapkan 

menjadi dasar prediksi infeksi virus dengue di Asia Tenggara. 
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BAB V 

KESIMPULAN & SARAN 

A. Kesimpulan

Penelitian mengenai analisis variasi genetik gen envelope DENV 

pada keempat serotipe yang tersebar di Asia Tenggara dengan rentang waktu 

2015 hingga 2018 menghasilkan kesimpulan sebagai berikut: 

1. Terdapat banyak titik SNP pada lokus-lokus DENV-1, DENV-2, DENV-3

dan DENV-4 secara berturut sebanyak 627, 648, 557 dan 626 basa

nukleotida yang berubah. Sedangkan keragaman genetik gen envelope

DENV yang dilakukan dengan AMOVA dihasilkan persentase distribusi

keragaman genetik antar populasi DENV-1 lebih rendah dibandingkan

persentase dalam populasi, akan tetapi sebaliknya yang terjadi pada

DENV-2, DENV-3 dan DENV-4 dimana nilai persentase antar populasi

lebih tinggi dibandingkan dengan nilai persentase dalam populasi.

2. Persebaran gen envelope keempat serotipe DENV yang dilakukan dengan

PCoA secara garis besar terbagi menjadi tiga titik dimana terdapat

hubungan antar letak koordinat dengan jarak genetik yang searah yang

memiliki arti bahwa semakin meningkatnya jarak genetik maka hubungan

kekerabatannya semakin jauh.

3. Persebaran pada DENV-1, DENV-2 dan DENV-3 diduga masing-masing

serotype berasal dari satu nenek moyang yang sama. Sedangkan
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persebarann DENV-4  pada masing-masing negara diduga terisolasi 

sehingga lebih endemik. 

4. Laju mutasi atau subtitusi gen envelope pada keempat serotipe DENV

yang dihasilkan dengan rekontruksi pohon filogenetik secara garis besar

menunjukan relative time antara 0,00 hingga 0,05. Pemisahan antar

sekuens dari nenek moyang relatif kecil karena rentang waktu isolat yang

digunakan tidak terlalu jauh cenderung dekat.

B. Saran

Penelitian perlu dikembangkan mengingat mutasi pada virus RNA 

akan terus berkembang dan terjadi secara alami sehingga besar kemungkinan 

akan terus ada perubahan genetik pada DENV, terlebih kawasan geografis 

Asia Tenggara merupakan daerah endemik. Perlu adanya studi lebih lanjut 

tentang analisis sekuens dengan rentan waktu isolasi yang lebih jauh agar 

dapat diketahui besarnya laju mutasi yang lebih signifikan dengan metode 

evolusi yang lebih akurat. Selain itu perlu adanya eksplorasi terhadap 

sebagian besar protein DENV lainnya, serta identifikasi SNP secara 

mendalam untuk mengetahui asosiasinya terhadap perubahan fungsi atau 

ekspresi gen envelope. 
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LAMPIRAN 

Tabel 1.  Data Acc Number DENV-1 

No Negara Acc Number Panjang Basa Tahun 

1 Indonesia MK629465 1485 2016 

2 Indonesia KY709182 1485 2015 

3 Indonesia KU529733 1485 2015 

4 Indonesia MH178411 1485 2016 

5 Indonesia MK629471 1485 2016 

6 Malaysia KT825037 1485 2015 

7 Malaysia KT825069 1485 2015 

8 Malaysia MG450851 494 2017 

9 Malaysia MG450796 494 2016 

10 Malaysia MG450847 494 2017 

11 Myanmar KX357901 1485 2015 

12 Myanmar KX357973 1485 2015 

13 Myanmar KT825039 1485 2015 

14 Myanmar MH729967 1485 2017 

15 Myanmar KX357910 1485 2015 

16 Philifina KY495796 1485 2016 

17 Singapura MH680525 1485 2016 

18 Singapura MH680505 1481 2016 

19 Singapura MH428208 1485 2016 

20 Singapura MH680465 1485 2015 

21 Singapura MH680473 1485 2015 

22 Thailand MN955621 1485 2018 

23 Thailand KU509289 1485 2015 

24 Thailand MK780858 1485 2016 

25 Thailand MK780859 1485 2016 

26 Thailand MN955660 1485 2018 

27 Vietnam MH729968 1485 2017 

28 Vietnam KY495793 1485 2016 

29 Vietnam KY971718 1485 2015 

30 Vietnam KY971719 1485 2015 

31 Vietnam KT825044 1485 2015 
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Tabel 2. Data Acc Number DENV-2 

no Negara Acc Number Panjang Basa Tahun 

1 Timor leste KT781570 1485 2015 

2 Timor leste KY495816 1485 2015 

3 Indonesia KU529753 1485 2015 

4 Indonesia KU529743 1485 2015 

5 Indonesia MH173161 1485 2016 

6 Indonesia MH178413 1485 2016 

7 Indonesia MK629472 1485 2016 

8 Laos MN444605 1485 2015 

9 Laos MN444616 1485 2018 

11 Laos MN444618 1485 2017 

12 Laos MN444619 1485 2018 

13 Malaysia MG450881 514 2017 

14 Malaysia MG450864 514 2016 

15 Malaysia MG450860 514 2015 

16 Malaysia MG450882 514 2017 

17 Malaysia MG450890 514 2016 

18 Myanmar KX357999 1485 2015 

19 Myanmar KX357997 1485 2015 

20 Myanmar KX357994 1485 2015 

21 Myanmar KX357990 1485 2015 

22 Myanmar KX357986 1485 2015 

23 Philifina MH729973 1485 2015 

24 Philifina KT781571 1485 2015 

25 Philifina MH729972 1485 2015 

26 Singapura MT252651 1485 2017 

27 Singapura MT252657 1485 2017 

28 Singapura MT252650 1485 2016 

29 Singapura MT252643 1485 2016 

30 Singapura MH729980 1485 2015 

31 Thailand MK780866 1412 2016 

32 Thailand MK780871 1412 2015 

33 Thailand MK780876 1412 2016 

34 Thailand MN955661 1485 2018 

35 Thailand MN955668 1485 2018 

36 Vietnam KY971732 1485 2015 

37 Vietnam KY971730 1485 2015 

38 Vietnam KY971727 1485 2015 
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39 Vietnam KY971723 1485 2015 

40 Vietnam KY971720 1485 2015 

Tabel 3. Data Acc Number DENV-3 

No Negara Acc Number Panjang Basa Tahun 

1 Indonesia KY709193 1479 2015 

2 Indonesia MK629475 1479 2016 

3 Indonesia MH729991 1479 2017 

4 Indonesia KY709194 1479 2015 

5 Indonesia MH729989 1479 2016 

6  Malaysia MG450895 479 2016 

7 Malaysia MG450910 479 2017 

8 Malaysia MG450906 479 2015 

9 Malaysia MG450909 479 2017 

10 Malaysia KY495820 1479 2016 

11 Philifina KY495822 1479 2016 

12 Philifina KT825075 1479 2015 

13 Philifina MH729990 1479 2016 

14 Philifina MH729987 1479 2015 

15 Myanmar KX357894 1473 2015 

16 Myanmar MH594462 1479 2018 

17 Thailand MK780881 1432 2015 

18 Thailand MK780882 1432 2016 

19 Thailand KY495823 1479 2015 

20 Thailand MK780883 1432 2015 

21 Thailand MK780888 1432 2016 

Tabel 4. Data Acc Number DEN-4 

No Negara Acc Number Panjang Basa Tahun 

1 Thailand MK780896 1485 2016 

2 Thailand MK780891 1485 2016 

3 Thailand MN955693 1485 2018 

4 Thailand KT825074 1485 2015 

5 Thailand MN955687 1485 2018 

6 Vietnam MK238011 1485 2018 

7 Vietnam MK238018 1485 2017 

8 Vietnam MK238034 1485 2016 

9 Vietnam MK238019 1485 2017 
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10 Vietnam MK238000 1485 2016 

11 Malaysia MG450911 497 2016 

12 Indonesia MH178418 1485 2016 

13 Indonesia MK629497 1485 2016 

14 Indonesia MK629500 1485 2016 

15 Indonesia KY709195 1485 2015 

16 Indonesia KU529757 1485 2015 

17 Myanmar KX357899 1485 2015 

18 Myanmar KX357897 1485 2015 

19 Myanmar MH893692 1485 2015 

20 Myanmar MH893693 1485 2015 

21 Myanmar MH893695 1485 2016 

22 Philifina MN027552 1485 2015 

23 Philifina MN027547 1485 2015 

24 Philifina MN027545 1485 2015 

25 Philifina KU509297 1485 2015 

26 Philifina MN027559 1485 2016 

27 Singapura KY921908 1465 2015 

1. Analisis Statistik AMOVA DENV-1 dengan software GenAlEx ver 6.5

Results of Analysis of Molecular Variance

Input as Genetic Distance Matrix for Calculation of PhiPT 

Data Sheet GD (genetic distance) 

---------------------------------------------------------

No. Samples 31 

No. Pops 6 

No. Regions 1 

No. Permutations 999 No. PW Pop Permutations 999 

--------------------------------------------------------- 

N0 5.161 

SSTOT 3458.871 

Pop 1 2 3 4 5 6 

n 5 6 5 5 5 5 



59

SSWP 181.000 132.167 46.600 62.400 42.800 1193.800 

--------------------------------------------------------- 

Summary AMOVA Table 

Source df SS MS Est. Var. % 

Among Pops 5 1800.104 360.021 56.899 46% 

Within Pops 25 1658.767 66.351 66.351 54% 

Total 30 3458.871 123.249 100% 

Stat Value P(rand 

>= 

data) 

PhiPT 0.462 0.001 

PhiPT max -

263.855 

Phi'PT #N/A 

Probability, P(rand >= data), for PhiPT is based on 

standard permutation across the full data set. 

PhiPT = AP / (WP + AP) = AP / TOT 

Key: AP = Est. Var. Among Pops, WP = Est. Var. Within 

Pops  

2. Analisis Statistik AMOVA DENV-2 dengan software GenAlEx ver 6.5

Results of Analysis of Molecular Variance

Input as Genetic Distance Matrix for Calculation of PhiPT 

Data Sheet GD 

--------------------------------------------------------- 

No. Samples 40 

No. Pops 9 

No. Regions 1 

No. Permutations 999 No. PW Pop Permutations 999 
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---------------------------------------------------------

N0 4.406 

SSTOT 5808.000 

Pop 1 2 3 4 5 6 7 8 

n 5 5 4 6 5 5 5 3 

SSWP 66.000 213.200 149.750 121.333 101.600 35.600 7.600 48.000 

--------------------------------------------------------- 

Summary AMOVA Table 

Source df SS MS Est. Var. % 

Among Pops 8 5061.917 632.740 138.138 85% 

Within Pops 31 746.083 24.067 24.067 15% 

Total 39 5808.000 162.206 100% 

Stat Value P(rand >= data) 

PhiPT 0.852 0.001 

Probability, P(rand >= data), for PhiPT is based on 

standard permutation across the full data set. 

PhiPT = AP / (WP + AP) = AP / TOT 

Key: AP = Est. Var. Among Pops, WP = Est. Var. Within 

Pops  

3. Analisis Statistik AMOVA DENV-3 dengan software GenAlEx ver 6.5

Results of Analysis of Molecular Variance

Input as Genetic Distance Matrix for Calculation of PhiPT 

Data Sheet GD (genetic distance) 

--------------------------------------------------------- 

No. Samples 21 

No. Pops 5 

No. Regions 1 

No. Permutations 999 No. PW Pop Permutations 999 
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--------------------------------------------------------- 

N0 4.119 

SSTOT 3963.524 

Pop 1 2 3 4 5 

N 5 5 2 4 5 

SSWP 214.800 862.800 70.500 27.250 78.800 

--------------------------------------------------------- 

Summary AMOVA Table 

Source df SS MS Est. Var. % 

Among Pops 4 2709.374 677.343 145.412 65% 

Within Pops 16 1254.150 78.384 78.384 35% 

Total 20 3963.524 223.796 100% 

Stat Value P(rand >= data) 

PhiPT 0.650 0.001 

PhiPT max -

66.039 

Phi'PT #N/A 

Probability, P(rand >= data), for PhiPT is based on 

standard permutation across the full data set. 

PhiPT = AP / (WP + AP) = AP / TOT 

Key: AP = Est. Var. Among Pops, WP = Est. Var. Within 

Pops  

4. Analisis Statistik AMOVA DENV-4 dengan software GenAlEx ver 6.5

Results of Analysis of Molecular Variance

Input as Genetic Distance Matrix for Calculation of PhiPT 

Data Sheet GD (genetic distance) 

--------------------------------------------------------- 

No. Samples 27 
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No. Pops 6 

No. Regions 1 

No. Permutations 999 No. PW Pop Permutations 999 

--------------------------------------------------------- 

N0 4.444 

SSTOT 2119.778 

Pop 1 2 3 4 5 6 

n 5 5 5 2 5 5 

SSWP 25.200 57.600 36.400 509.000 19.600 33.200 

--------------------------------------------------------- 

Summary AMOVA Table 

Source df SS MS Est. Var. % 

Among Pops 5 1438.778 287.756 57.449 64% 

Within Pops 21 681.000 32.429 32.429 36% 

Total 26 2119.778 89.877 100% 

Stat Value P(rand >= data) 

PhiPT 0.639 0.001 

PhiPT max 18.223 

Phi'PT 0.035 

Probability, P(rand >= data), for PhiPT is based on 

standard permutation across the full data set. 

PhiPT = AP / (WP + AP) = AP / TOT 

Key: AP = Est. Var. Among Pops, WP = Est. Var. Within 

Pops  

5. Analisis Statistik PCoA DENV-1 dengan software GenAlEx ver 6.5

Principal Coordinates 

Analysis (PCoA) 

6 5 6 5 5 5 5 

PCoA via Covariance matrix with 

data standardization 

1 2 3 4 5 6 
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Data Sheet GD 

No. Samples 31 No. Pops. 6 

Percentage of variation explained by the first 3 axes 

6. Analisis Statistik PCoA DENV-2 dengan software GenAlEx ver 6.5

Principal 

Coordinates

Analysis (PCoA)

9 5 5 4 6 5 5 5 3 2 

PCoA via Covariance 

matrix with data

standardization

1 2 3 4 5 6 7 8 9 

Data Sheet GD 

No. Samples 40 No. Pops. 9 

Percentage of variation explained by the first 3 axes 

Axis 1 2 3 

% 71.10 11.35 5.71 

Cum % 71.10 82.45 88.16 

7. Analisis Statistik PCoA DENV-3 dengan software GenAlEx ver 6.5

Principal Coordinates 

Analysis (PCoA) 

5 5 5 2 4 5 

PCoA via Covariance matrix with 

data standardization 

1 2 3 4 5 

Data Sheet GD 

No. Samples 21 No. Pops. 5 

Percentage of variation explained by the first 3 axes 

Axis 1 2 3 

% 76.32 9.77 3.37 

Cum % 76.32 86.09 89.46 
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Axis 1 2 3 

% 78.48 7.58 4.70 

Cum % 78.48 86.06 90.76 

8. Analisis Statistik PCoA DENV-4 dengan software GenAlEx ver 6.5

Principal Coordinates

Analysis (PCoA) 6 5 5 5 2 5 5 
PCoA via Covariance matrix 

with data standardization 1 2 3 4 5 6 

Data Sheet GD 

No. Samples 27 No. Pops. 6 

Percentage of variation explained by the first 3 axes 

Axis 1 2 3 

% 44.64 28.50 9.07 

Cum % 44.64 73.14 82.21 
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