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IMPLEMENTASI ALGORITMA 

NEEDLEMAN-WUNSCH DAN SMITH-WATERMAN 

PADA PENJAJARAN SEKUEN VIRUS ZIKA 

 

ABSTRAK 

 

Awareness publik terhadap virus Zika telah menjadi semakin tinggi dengan adanya 

outbreak di Kepulauan Yap, Micronesia pada tahun 2007 dan di Brazil pada tahun 

2015. Menurut peta persebaran virus Zika yang dirilis oleh NCBI, Indonesia telah 

menjadi salah satu negara yang terkena dampak virus Zika. Salah satu langkah 

preventif untuk menghadapi berkembangnya wabah virus Zika ini adalah dengan 

mengidentifikasi pola virus Zika yang muncul di Indonesia dibandingkan dengan pola 

virus Zika dari negara lain agar sumber virus dapat segera diketahui. Kemiripan dua 

buah virus dapat ditemukan dengan melakukan penjajaran sekuen. Algoritma 

Needleman-Wunsch digunakan untuk penjajaran global dan algoritma Smith-

Waterman digunakan untuk penjajaran lokal. Dari sumber data virus Zika yang dirilis 

oleh NCBI, terdapat dua virus dari Indonesia, yaitu virus KU179098.1 dan virus 

KF258813.1. Penelitian ini menemukan bahwa virus KU179098.1 memiliki score 

terbaik dengan virus KF993678.1 dari Kanada dengan nilai 1132 bp. Virus yang sama 

memiliki identity terbaik dengan virus KX101066.1 dari Brazil dengan nilai 99.32%. 

Di sisi lain, virus KF258813.1 memiliki score terbaik dengan virus KF993678.1 dari 

Kanada dan virus EU545988.1 dari Micronesia dengan nilai 392 bp. Virus ini juga 

memiliki nilai identity terbaik dengan virus KX101062.1 dari Brazil, dengan nilai 

99.88%. 

 

Kata kunci: Algoritma Needleman-Wunsch, Algoritma Smith-Waterman, Penjajaran 

sekuen, Virus Zika. 
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IMPLEMENTATION OF NEEDLEMAN-WUNSCH 

AND SMITH-WATERMAN ALGORITHM 

ON ZIKA VIRUS SEQUENCE ALIGNMENT 

 

ABSTRACT 

 

There has been an increase of public awareness about Zika virus with the 2007 Yap 

Islands Zika virus outbreak and 2015 Brazil Zika virus outbreak. According to the 

NCBI Zika virus heatmap, Indonesia has become one of the infected countries. One 

way to prevent the outbreak is to compare the pattern between Zika virus in Indonesia 

and Zika virus in foreign countries in order to determine the source of the infection. 

Similarities between two viruses can be found using sequence alignment. Needleman-

Wunsch algorithm is used as the global sequence alignment and Smith-Waterman 

algorithm is used as the local sequence alignment. Based on the Zika virus data 

released by NCBI, there are two Indonesian viruses: KU179098.1 virus and 

KF258813.1 virus. This research has found that KU179098.1 has the highest 

alignment score with KKF993678 virus from Canada by 1132 bp. The same virus also 

has the highest alignment identity with KX101066.1 virus from Brazil by 99.32%. On 

the other hand, KF258813.1 virus has the highest alignment score with KF993678.1 

from Canada and EU545988.1 virus from Micronesia by 392 bp. The same virus also 

has the highest alignment identity with KX101062.1 from Brazil by 99.88%. 

 

Keyword: Needleman-Wunsch Algorithm, Sequence alignment, Smith-Waterman 

Algorithm, Zika virus. 
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