LAMPIRAN

Lampiran 1. Hasil alignment sekuen
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Lampiran 2. Hasil rekonstruksi pohon filogenetik Maximum
Parsimony
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LG19. Rekonstruksi pohon filogenetik Maximum Parsimony
(bootstrap) dengan menggunakan program PAUP*4.0b10
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Lampiran 3. Hasil

rekonstruksi pohon filogenetik Maximum

Likelihood

HNTOLAL 1 Gek ot Ch &
H e Bowcen

s e

R

M

KCEZAER | et Chira

LG20. Rekonstruksi pohon filogenetik Maximum Likelihood (tanpa
bootstrap) dengan menggunakan program PAUP*4.0b10
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Lampiran 4. Hasil rekonstruksi pohon filogenetik Bayesian
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Inference

LG21. Rekonstruksi pohon filogenetik Bayesian Inference dengan
program Mr. Bayes
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Lampiran 5. Nilai p-distance (Pairwise Distance)
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LG22. Nilai p-distance (Pairwise Distance) Genus Hemidactylus
dengan menggunakan program Mega 7.0.

Lampiran 6. Hasil Haplotype Network Hemidactylus frenatus
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LG23. Haplotype Network Hemidactylus frenatus di Jawa dan
Sumatra
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