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Abstrak

Coronavirus Disease 2019 (COVID-19) adalah penyakit menular yang disebabkan

oleh SARS-CoV-2, salah satu jenis koronavirus. Penyakit ini mengakibatkan

pandemi sejak awal tahun 2020 hingga pertengahan tahun 2023. Salah

satu cara untuk menjelaskan solusi dari permasalahan dalam dunia nyata

adalah memodelkan matematika. Penelitian ini mengembangkan model SEIR

untuk memodelkan penyebaran penyakit COVID-19 dengan menambahkan faktor

penggunaan vaksinasi, isolasi mandiri, dan karantina di rumah sakit. Dari model

matematika yang dibentuk selanjutnya dianalisis kestabilan titik ekulibrium dan

dilakukan simulasi numerik. Diperoleh dua titik ekuilibrium yaitu titik ekuilibrium

bebas penyakit dan titik ekuilibrium endemik. Titik ekuilibrium bebas penyakit

stabil asimtotik lokal ketika bilangan reproduksi dasar kurang dari satu (R0 < 1) dan

titik ekuilibrium endemik ada jika bilangan reproduksi dasar lebih dari satu R0 > 1.

Simulasi numerik titik ekuilibrium bebas penyakit dilakukan untuk memberikan

gambaran geometris terkait hasil yang telah dianalisis dengan nilai parameter yang

diambil dari beberapa sumber. Hasil simulasi numerik sejalan dengan analisis yang

dilakukan. Dari hasil analisis sensitifitas parameter model diperoleh laju karantina

memiliki pengaruh yang signifikan terhadap pengendalian COVID-19.
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Abstract

Coronavirus Disease 2019 (COVID-19) is an infectious disease caused
by SARS-CoV-2, a type of coronavirus. This disease caused a pandemic
from early 2020 to mid-2023. One way to explain solutions to real-world
problems is by mathematical modeling. This research develops an SEIR
model to simulate the spread of COVID-19 by incorporating factors such
as vaccination, self-isolation, and hospital quarantine. The stability
of the equilibrium points of the developed mathematical model is then
analyzed, followed by numerical simulations. Two equilibrium points
are obtained: the disease-free equilibrium and the endemic equilibrium.
The disease-free equilibrium is locally asymptotically stable when the
basic reproduction number is less than one (R0 <1), and the endemic
equilibrium exists if it is greater than one (R0 >1). Numerical
simulations of the disease-free equilibrium are conducted to provide
a geometric representation of the analyzed results, using parameter
values sourced from various references. The results of the numerical
simulations align with the analysis. The sensitivity analysis of the
model parameters reveals that the quarantine rate significantly impacts
the control of COVID-19.

Keywords: COVID-19, Vaccinate, Quarantine, Equilibrium Point
and Basic Reproduction Number.

1. Pendahuluan

Akhir tahun 2019 dunia sedang diguncangkan oleh ancaman pandemi virus corona.
Virus corona jenis baru yaitu SARS-CoV-2 pada akhir tahun 2019 di temukan pertama kali di
Wuhan [1]. Virus corona sudah pernah menyebabkan epidemik sebelumnya dengan
morbiditas dan mortalitas cukup tinggi, yaitu Severe Acute Respiratory Syndrome
(SARS-CoV) dan Middle East Respiratory Syndrome (MERS-Cov) [2]. Corona Virus
Disease-2019 (COVID-19) adalah penyakit yang menyerang sistem pernapasan yang
disebabkan oleh virus SARS-CoV-2. Infeksi COVID-19 dapat menimbulkan gejala ringan,
sedang hingga berat gejala klinis utama yang muncul, yaitu demam (Suhu > 38◦C), batuk,
hingga kesulitan bernapas [3]. Pemahaman mendalam tentang penyebaran dan karakteristik
virus serta dampak kesehatan masyarakat yang disebabkan oleh COVID-19 menjadi sangat
penting. Pemodelan matematika dapat menggambarkan penyebaran suatu penyakit dalam
masyrakat, sehingga dapat digunakan sebagai dasar untuk mitigasi dan perencanakan respons
yang efektif dalam suatu epidemi.

Pemodelan matematika telah terbukti menjadi alat yang baik dalam memahami
dinamika penyebaran penyakit infeksi, termasuk COVID-19. Dengan menggunakan model
matematika, kita dapat mengestimasi dampak dari berbagai strategi intervensi, meramalkan
tren penyebaran virus di masa mendatang, dan menginformasikan keputusan kebijakan
kesehatan yang tepat [4,5]. Langkah-langkah seperti vaksinasi, isolasi mandiri, dan karantina
di rumah sakit tidak hanya dipandang sebagai tindakan pencegahan, tetapi juga didukung
oleh analisis matematis yang mendalam. Model matematika klasik oleh Kermack dan
McKendrick pada tahun 1927 [6] dan penelitian lebih baru tentang strategi mitigasi pandemi
influenza oleh Ferguson dkk. [7] membahas tentang kontribusi utama model matematika
dalam membentuk pendekatan pengendalian penyakit menular.

Pandemi COVID-19 telah memperlihatkan pentingnya model matematika dalam
merancang kebijakan kesehatan yang efektif. Penggunaan model matematika dalam
meramalkan penyebaran awal COVID-19 di Italia oleh Remuzzi dan Remuzzi [8] menegaskan
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peran pemodelan dalam memberikan panduan bagi pembuat kebijakan. Andersen, dkk. [9]
menganalisis dinamika penyakit dalam populasi dengan strategi vaksinasi periodik
memperlihatkan bagaimana model matematika membantu memahami dampak efektivitas
vaksinasi dalam memutus rantai penularan. Dengan demikian, tidak dapat disangkal bahwa
pemodelan matematika bukan hanya alat analisis, tetapi juga kompas berharga dalam
merumuskan kebijakan kesehatan yang tepat seperti COVID-19.

Beberapa penelitian terkait model penyebaran penyakit COVID-19, diantaranya [10]
yang melakukan penelitian model matematika COVID-19 dengan model sederhana SIR
(Substible Infected Recovered). Lalu ada penelitian[11] yang mengembangkan model SEQIR
yaitu manusia rentan S(t), populasi yang sedang melakukan imigran E(t), manusia terinfeksi
disertasi gejala klinis I(t), manusia yang dikarantina Q(t), dan manusia yang pulih R(t)
dengan membagi kompartemen quarantine menjadi dua kompartemen yaitu karantina di
rumah atau isolasi mandiri dan karantina di rumah sakit dan terdapat parameter kematian
akibat penyakit. Selanjutnya penelitian yang dilakukan [12] pada penelitian ini
mengembangkan model SEIR dengan menambahkan kompartemen Ic, Ia,Ih dan Q dimana
kompartemen Ih merupakan individu yang sudah terinfeksi yang dirawat di rumah sakit, Ia
adalah individu yang terinfeksi secara asimtotik, Ic adalah individu terinfeksi yang sudah
sangat kritis dan kompartemen Q adalah karantina. Kemudian ada penelitian [13] yang
membahas penyakit sejenis dengan COVID-19 yaitu MERS-CoV yang mengembangkan
model SEIR dengan penggunaan masker kesehatan dan vaksinasi dimana kompartmen S dan
I dibagi menjadi dua kompartmen yaitu pengguna masker kesehatan dan tidak menggunakan
masker kesehatan. Selanjutnya penelitian [14] pemodelan penyakit COVID-19 yang
menggunakan model SEIR dengan menambahkan kompartemen V (vaksinasi), Q (karantina),
dan D (kematian akibat penyakit), penelitian tersebut mengasumsikan individu yang sudah
sembuh dari penyakit dapat kembali menjadi individu rentan dan mendapatkan vaksinasi.

Dalam penelitian ini, akan dikembangkan model matematika penyebaran penyakit
COVID-19 dengan vaksinasi, isolasi mandiri, dan karantina di rumah sakit dengan
menggunakan model SVEIQR, dimana subpopulasi Quarantine (Q) dibagi menjadi dua
subpopulasi yaitu subpopulasi yang melakukan karantina di rumah atau isolasi mandiri (Q1)
dan subpopulasi yang melakukan karantina di rumah sakit (Q2).

2. Model Matematika

Pada penelitian ini akan dibentuk model matematika COVID-19 dengan vaksinasi,
isolasi mandiri, dan karantina di rumah sakit. Populasi dibagi kedalam tujuh kompartemen:
Susceptible (S) yaitu individu yang rentan terkena penyakit, Vaccine (V ) yaitu individu yang
sudah melakukan vaksinasi COVID-19 sebanyak dua kali, Exposed (E) yaitu individu yang
tertular penyakit tetapi belum menunjukan tanda-tanda mengidap penyakit dan belum dapat
menularkan penyakit (individu laten), Infected (I) yaitu individu yang terjangkit dan dapat
menularkan penyakit, Quarantine (Q) yaitu individu yang melakukan karantina, dimana di
kompartemen ini dibagi menjadi dua subpopulasi yaitu individu yang melakukan karantina di
rumah atau isolasi mandiri (Q1) dan individu yang melakukan karantina di rumah sakit (Q2),
dan Removed (R) yaitu individu yang telah sembuh dari penyakit dan individu yang kebal
setelah divaksinasi. Jumlah individu pada masing-masing kompartemen pada waktu ke-t
disimbolkan S (t) ≥ 0, V (t) ≥ 0, E (t) ≥ 0, I (t) ≥ 0, Q1 (t) ≥ 0, Q2 (t) ≥ 0, R (t) ≥ 0. Untuk
penyederhanaan dituliskan S (t) = S, V (t) = V,E (t) = E, I (t) = I,Q1 (t) = Q1, Q2 (t) = Q2,
dan R (t) = R. N adalah total populasi, dengan N = S + V + E + I +Q1 +Q2 +R.

Dalam pembentukan model, kami menggunakan asumsi : (1) kematian akibat penyakit
diabaikan, (2) populasi diasumsikan Homogen, artinya setiap individu mempunyai peluang
yang sama untuk melakukan kontak dengan individu lainnya, (3) populasi diasumsikan
tertutup, artinya tidak ada individu yang masuk ke dalam populasi atau keluar dari populasi
(tidak ada migrasi) total populasi diasumsikan konstan, (4) individu yang telah melakukan
vaksinasi dapat terinfeksi COVID-19 karena efikasi vaksin tidak 100%. (5) Sebagian individu
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yang telah melakukan vaksinasi kebal terhadap COVID-19 sebesar efikasi vaksin, (6) laju
kelahiran dan kematian alami setiap satuan waktu diasumsikan sama, (7) infeksi virus terjadi
ketika individu rentan berinteraksi dengan individu yang terinfeksi baik secara langsung
maupun tidak langsung, (8) individu yang terinfeksi akan melakukan isolasi mandiri atau
karantina di rumah sakit, (9) individu yang telah sembuh mempunyai kekebalan terhadap
COVID-19.

Tabel 1. Daftar parameter model penyebaran COVID-19 dengan vaksinasi,
isolasi mandiri, dan karantina di rumah sakit

No Parameter Definisi Syarat Satuan
1. µ Laju kelahiran dan kematian alami. 0 ≤ µ ≤ 1 1

hari

2. ρ
Laju perpindahan dari individu rentan menjadi
individu yang telah melakukan vaksinasi.

0 ≤ ρ ≤ 1 1
hari

3. k
Proporsi dari individu rentan menjadi individu
yang melakukan vaksinasi.

0 ≤ k ≤ 1

4. ω
Laju perpindahan dari individu yang melakukan
vaksinasi menjadi individu laten.

0 ≤ ω ≤ 1 1
hari

5. β
Laju perpindahan dari individu rentan menjadi
individu laten setelah terinfeksi oleh individu
terinfeksi.

0 ≤ β ≤ 1 1
hari

6. α
Laju perpindahan dari individu terinfeksi
menjadi individu yang melakukan karantina di
rumah sakit.

0 ≤ α ≤ 1 1
hari

7. m
Proporsi dari individu terinfeksi menjadi
individu yang melakukan karantina di rumah sakit.

0 ≤ m ≤ 1

8. θ
Laju perpindahan dari individu terinfeksi
menjadi individu yang melakukan isolasi mandiri.

0 ≤ θ ≤ 1 1
hari

9. n
Proporsi dari individu terinfeksi menjadi
individu yang melakukan isolasi mandiri.

0 ≤ n ≤ 1

10. σ
Laju perpindahan dari individu laten menjadi
individu terinfeksi.

0 ≤ σ ≤ 1 1
hari

11. γ1
Laju perpindahan dari individu yang melakukan
isolasi mandiri ke individu Removed.

0 ≤ γ1 ≤ 1 1
hari

12. γ2
Laju perpindahan dari individu yang melakukan
karantina di rumah sakit ke individu Removed.

0 ≤ γ2 ≤ 1 1
hari

13. γ3
Laju perpindahan dari individu terinfeksi ke
individu Removed.

0 ≤ γ3 ≤ 1 1
hari

14. ϵ
Laju perpindahan individu yang telah
melakukan vaksinasi dan tidak terinfeksi ke
individu Removed.

0 ≤ ϵ ≤ 1 1
hari

Berdasarkan asumsi pembentukan model tersebut dapat disusun skema penyebaran
penyakit COVID-19 dengan vaksinasi, isolasi mandiri, dan karantina di rumah sakit pada
diagram transfer Gambar 1.
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Gambar 1. Diagram transfer model penyebaran penyakit COVID-19.

Model matematika dari diagram transfer di atas dapat dituliskan sebagai berikut:

dS

dt
= µN −

(
µ+ kρ+

(1− k)βI

N

)
S

dV

dt
= kρS −

(
µ+

ωI

N
+ ϵ

)
V

dE

dt
=

(1− k)βSI

N
+

ωV I

N
− (µ+ σ)E

dI

dt
= σE − (µ+mα+ nθ + (1−m− n)γ3)I

dQ1

dt
= nθI − (µ+ γ1)Q1

dQ2

dt
= mαI − (µ+ γ2)Q2

dR

dt
= γ1Q1 + γ2Q2 + (1−m− n)γ3I + ϵV − µR

(1)

Dari sistem (1) diperoleh dN
dt = 0, sehingga N (t) = a untuk a bilangan bulat positif,

karena N (t) konstan. Sistem (1) dapat dibentuk dalam model non-dimensional, untuk
menyederhanakan Sistem (1) proporsi banyaknya individu masing-masing kompartemen
dapat dinyatakan sebagai berikut:

s =
S

N
, v =

V

N
, e =

E

N
, i =

I

N
, q1 =

Q1

N
, q2 =

Q2

N
, r =

R

N
(2)

Karena variabel R tidak muncul dalam persamaan lain, maka persamaan R untuk
sementara dapat diabaikan dari sistem. Diperoleh sistem non-dimensional enam persamaan
berikut.
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ds

dt
= µ− (µ+ kρ+ (1− k)βi) s

dv

dt
= kρs− (µ+ ωi+ ϵ) v

de

dt
= ((1− k)βs+ ωv) i− (µ+ σ) e

di

dt
= σe− (µ+mα+ nθ + (1−m− n)γ3)i

dq1
dt

= nθi− (µ+ γ1) q1

dq2
dt

= mαi− (µ+ γ2) q2

(3)

3. Hasil dan Pembahasan

3.1. Analisis Model. Analisis model dilakukan dengan analisis kestabilan titik ekuilibrium
model. Titik kesetimbangan diperoleh dengan membuat persamaan pada Sistem (3) sama
dengan nol. Pertama, menentukan titik ekuilibrium bebas penyakit yaitu tidak terdapat
penyakit di dalam populasi, sehingga i = 0. Diperoleh titik ekuilibrium bebas penyakit dari
Sistem (3) sebagai berikut:

E1 (s, v, e, i, q1, q2) =

(
µ

µ+ kρ
,

kρµ

(µ+ kρ) (µ+ ϵ)
, 0, 0, 0, 0

)
Kemudian menentukan bilangan reproduksi dasar (R0) dari Sistem (3) dengan

menggunakan matriks generasi selanjutnya. Langkah – langkah penentuan R0 Sistem (3)
sebagai berikut:

(1) Mengambil persamaan-persamaan yang menggambarkan kasus terinfeksi baru dan
perubahan dalam kompartemen infeksi dari sistem. Selanjutnya sistem ini disebut
subsistem terinfeksi. Pada Sistem (3), subsistem yang terinfeksi adalah e, i, q1, & q2.

(2) Melakukan linearisasi terhadap subsistem terinfeksi pada titik ekuilibrium bebas
penyakit. Sistem linear ini direpresentasikan dengan Matriks Jacobi (J) sebagai
berikut.

J(s,e,i,q1,q2) =


−(µ+ σ) (1− k)β

(
µ

µ+kρ

)
+ ω

(
kρµ

(µ+kρ)(µ+ϵ)

)
0 0

σ −(µ+mα+ nθ + (1−m− n)γ3) 0 0
0 nθ − (µ+ γ1) 0
0 mα 0 − (µ+ γ2)


(3) Dekomposisi matriks Jacobi J menjadi J = F −V , dengan F adalah matriks transmisi

dan V adalah matriks transisi.

F =


0 (1−k)(µ+ϵ)µβ+kρµω

(µ+kρ)(µ+ϵ) 0 0

0 0 0 0
0 0 0 0
0 0 0 0



V =


(µ+ σ) 0 0 0
−σ (µ+mα+ nθ + (1−m− n)γ3) 0 0
0 −nθ (µ+ γ1) 0
0 −mα 0 (µ+ γ2)


dengan
g = (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3) , u = (µ+ σ) , x = (µ+ kρ) , y = (µ+ ϵ).

(4) Hitung R0 dengan R0 = ρ(FV −1)

R0 =
(1− k) (µ+ ϵ)µβσ + σkρµω

(µ+ kρ) (µ+ ϵ) (µ+ σ) (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3)
.
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Selanjutnya akan dicari titik ekuilibrium endemik. Titik ekuilibrium endemik artinya
di dalam populasi terdapat individu yang terserang penyakit, sehingga diperoleh I pada titik
ekuilibrium endemik adalah I∗ > 0. Diperoleh titik ekuilibrium endemik Sistem (3) adalah
E2 = (s∗, v∗, e∗, i∗, q∗1 , q∗2) dengan

s∗ =
µ

µ+ kρ+ (1− k)βi∗

v∗ =
kρµ

(µ+ kρ+ (1− k)βi∗) (µ+ ωi+ ϵ)

e∗ =
((1− k)βµ (µ+ ωi+ ϵ) + ωkρµ) i

(µ+ kρ+ (1− k)βi) (µ+ ωi+ ϵ) (µ+ σ)

i∗ =
−b+

√
b2 − 4ac

2a

q∗1 =
nθi∗

(µ+ γ1)

q∗2 =
mαi∗

(µ+ γ2)

(4)

dan i∗ adalah solusi dari

ai∗2 + bi∗ + c = 0 (5)

a =(µ+ σ) (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3)(1− k)βω

b =(µ+ kρ) (µ+ σ) (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3)ω + (µ+ ϵ) (µ+ σ)

(µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3) (1− k)β − (1− k)βµσ

c =(µ+ kρ) (µ+ ϵ) (µ+ σ) (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3) (1−R0)

Teorema 3.1.

(1) Jika R0 < 1 maka Sistem (3) hanya memiliki satu titik ekuilibrium, yaitu titik
ekuilibrium bebas penyakit E1.

(2) Jika R0 > 1 maka Sistem (3) memiliki dua titik ekuilibrium, yaitu titik ekuilibrium
bebas penyakit E1 dan titik ekuilibrium endemik E2.

Bukti. Eksistensi titik ekuilibrium ditunjukkan oleh tiap elemennya positif. Diperhatikan
bahwa setiap elemen dari E1 jelas positif, maka E1 ada tanpa syarat. Sehingga pembuktian
Teorema 1 cukup dibuktikan titik ekuilibrium endemik E2 ada jika R0 > 1. Diperhatikan
s∗, v∗, e∗, q∗1 , q∗2 pada titik ekuilibrium endemik E2 = (s∗, v∗, e∗, i∗, q∗1 , q∗2) positif jika
i∗ > 0. Setiap parameter dalam model ini positif, 0 ≤ m+ n ≤ 1, dan 0 ≤ k ≤ 1 maka a > 0.
Berdasarkan Descartes Rules of Sign, sebuah polinomial akan memiliki akar positif sebanyak
perubahan tanda yang terjadi pada koefisien persamaan tersebut [15]. Dengan R0 > 1 didapat
nilai c < 0 maka terdapat setidaknya satu akar positif pada Persamaan (5). Dengan demikian
didapat nilai i∗ > 0 jika R0 > 1. Terbukti Teorema 1 benar.

Teorema 3.2. Jika R0 < 1 maka titik ekulibrium bebas penyakit

E1

(
µ

µ+kρ ,
kρµ

(µ+kρ)(µ+ϵ) , 0, 0, 0, 0
)
stabil asimtotik lokal.

Bukti. Analisis kestabilan ditentukan berdasarkan nilai eigen dari matriks Jacobian J(E1)

yang diperoleh melalui metode linearisasi sistem di sekitar titik-titik ekuilibrium E1. Diperoleh
persamaan karakteristik dari matriks Jacobian J(E1) adalah

(λ+ µ+ γ1) (λ+ µ+ γ2) (λ+ µ+ kρ) (λ+ µ+ ϵ)P = 0 (6)

dengan

P = (λ+ µ+ σ) (λ+ g)− σ[(1− k)βs+ ωv, (7)
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g = (µ+mα+ nθ + (1−m− n) γ3) , s = µ
µ+kρ dan v = kρµ

(µ+kρ)(µ+ϵ) . Diperoleh

λ1 = − (µ+ γ1), λ2 = − (µ+ γ2) , λ3 = − (µ+ kρ) dan λ4 = − (µ+ ϵ). Karena setiap
parameter dalam model ini positif maka λ1, λ2, λ3, dan λ4 negatif. Selanjutnya tanda dari
bagian real dua nilai eigen polinomial P dibuktikan negatif dengan kriteria Routh-Hurwitz.
Persamaan (9) dapat ditulis P = a0λ

2 + a1λ + a2, dengan a0 = 1, a1 = µ + σ + g, dan

a2 = (µ+ σ) g − (1−k)σβµ
µ+kρ − kσρµω

(µ+kρ)(µ+ϵ) = (µ+ σ) g (1−R0). Berdasarkan kriteria

Routh-Hurwitz bagian riil akar-akar polynomial derajat dua P negatif jika a1 > 0 dan a2 > 0.
Jelas bahwa a1 > 0 dan a2 > 0 jika R0 < 1. Diperoleh jika R0 < 1 maka polinomial P
memenuhi kriteria Routh-Hurwitz sehingga terbukti bagian real dua nilai eigen polinomial P
negatif. Karena semua nilai eigen matriks Jakobi J(E1) negatif maka titik ekulibrium bebas
penyakit E1 stabil asimtotik lokal.

3.2. Simulasi Numerik. Simulasi dilakukan dengan menggunakan bantuan Maple 2020 dan
parameter-parameter yang digunakan diperoleh dari penelitian-penelitian sebelumnya serta
asumsi terkait penyakit COVID-19 yang disajikan pada Tabel 2.

Tabel 2. Nilai parameter yang digunakan dalam simulasi

Parameter Nilai Satuan Referensi
µ 0.0125 1

hari [16]
β 0.2 1

hari [10]
σ 0.071428571 1

hari [17]
ρ 0.002197802198 1

hari [18]
k 0.000077 1

hari [19]
ω 0.0111111 1

hari [19]
ϵ 0.071428557143 1

hari [19]
θ 0.2173913043 1

hari [20]
α 0.94 1

hari [21]
m 0.2 asumsi
n 0.45 asumsi
γ1 0.8 1

hari [22]
γ2 0.6 1

hari [22]
γ3 0.27 1

hari [21]

(a) t = 0− 100 (b) t = 1− 500

Gambar 2. Simulasi sistem (3) menuju titik ekuilibrium bebas penyakit
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Berdasarkan Gambar 2 populasi individu rentan naik, hingga hari ke-500 mencapai titik
0.9999864618 dan stabil pada titik tersebut. Populasi individu yang telah divaksinasi
menurun, hingga hari ke-130 mencapai titik 0.000002016339313 dan stabil pada titik tersebut.
Populasi individu laten menurun, hingga hari ke-100 menuju 0 dan stabil pada titik tersebut.
Populasi individu terinfeksi menurun, hingga hari ke-100 menuju 0 dan stabil pada titik
tersebut. Populasi individu yang melakukan isolasi mandiri menurun, hingga hari ke-80
menuju 0 dan stabil pada titik tersebut. Populasi individu yang melakukan karantina di
rumah sakit awalnya menurun, hingga pada hari ke-80 menuju 0 dan stabil pada titik
tersebut. Jadi dapat disimpulkan penyakit akan menghilang dari populasi setelah hari ke-500
jika R0 < 1.

Selanjutnya akan dilakukan simulasi numerik untuk R0 > 1. Jika nilai parameter β dan
σ diperbesar berturut-turut menjadi 0.85 dan 0.5. Berdasarkan nilai – nilai parameter diatas
maka diperoleh bilangan reproduksi dasar R0 = 1.944974188 > 1 dan nilai titik ekuilibrium
endemik E2 = (s∗, v∗, i∗, e∗, q∗1, q∗2) = (0.4126399840, 0.0000008297339516,
0.01432571817, 0.02093406024, 0.003343505628, 0.006054774346). Diperoleh hasil simulasi
seperti berikut:

(a) t = 0− 300 (b) t = 1− 700

Gambar 3. Simulasi Sistem (3) titik ekuilibrium endemik

Berdasarkan Gambar 3 populasi individu rentan naik dan menurun, hingga hari ke-
700 mencapai titik 0.4126399840 dan stabil pada titik tersebut. Populasi individu yang telah
divaksinasi naik dan menurun, hingga hari ke-800 mencapai titik 0.0000008297339516 dan
stabil pada titik tersebut. Populasi individu laten menurun dan naik kembali, hingga hari ke-
600 mencapai titik 0.01432571817 dan stabil pada titik tersebut. Populasi individu terinfeksi
menurun dan naik kembali, hingga hari ke-600 mencapai titik 0.02093406024 dan stabil pada
titik tersebut. Populasi individu yang melakukan isolasi mandiri menurun dan naik kembali,
hingga hari ke-550 mencapai titik 0.003343505628 dan stabil pada titik tersebut. Populasi
individu yang melakukan karantina di rumah sakit awalnya menurun dan naik kembali, hingga
pada hari ke-550 mencapai titik 0.006054774346 dan stabil pada titik tersebut. Simulasi dapat
disimpulkan pada akhirnya penyakit akan tetap dalam populasi jika R0 > 1.

3.3. Analisis Sensitivitas. Analisis sensitivitas digunakan untuk mengidentifikasi
parameter mana yang memiliki pengaruh paling signifikan pada nilai R0 yang kemudian
dijadikan intervensi. Parameter yang berdampak paling tinggi pada R0 menunjukkan bahwa
parameter tersebut memiliki pengaruh yang paling dominan terhadap epidemi atau dalam
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penyebaran penyakit COV ID − 19. Analisis sensitivitas dihitung dengan menurunkan
persamaan R0 terhadap parameter p [23].

CR0
p =

∂R0

∂p
x

p

R0
(8)

Dengan menggunakan rumus pada persamaan (8) dan nilai parameter pada Tabel 1.
dihasilkan indeks sensitivitas setiap parameter dalam bilangan reproduksi dasar R0 yang
ditampilkan pada Tabel 3.

Tabel 3. Indeks sensitivitas parameter

Parameter Indeks sensitivitas
β +0.9999998981
α −0.5512212536
m −0.3928917446
θ −0.2294630566
γ3 −0.1899954108
µ −0.1782441574
σ +0.1489361705
n +0.05553005977
k −0.00008221059025
ρ −0.00001220569702
ω +1.018438163× 10−7

ϵ −8.802834744× 10−8

Indeks sensitivitas pada Tabel 3. secara berurutan menunjukkan parameter yang
berpengaruh tertinggi hingga rendah. Berturut-turut lima parameter yang paling
berpengaruh β (laju kontak), α (laju karantina rumah sakit), m (proporsi karantina rumah
sakit), θ (laju isolasi mandiri), dan γ3 (laju kesembuhan individu terinfeksi). Parameter
dengan nilai indeks sensitivitas positif artinya jika nilai parameter tersebut meningkat dan
nilai parameter yang lain tetap maka nilai bilangan reproduksi dasar akan meningkat dan
sebaliknya ketika nilai tersebut menurun maka nilai bilangan reproduksi dasar akan menurun.
Contohnya indeks sensitivitas dari parameter β sebesar 0.9999 artinya ketika parameter β
diperbesar (atau diperkecil) sebesar 10% maka nilai R0 akan meningkat (atau menurun)
sebesar 9.99%. Sedangkan indeks sensitivitas negatif artinya jika nilai parameter tersebut
meningkat dan nilai parameter yang lain tetap maka nilai bilangan reproduksi dasar akan
menurun dan sebaliknya ketika nilai parameter tersebut menurun maka nilai bilangan
reproduksi dasar akan meningkat. Contohnya indeks sensitivitas α sebesar 0.5512 ketika
parameter α diperbesar (atau diperkecil) sebesar 10% maka nilai R0 akan menurun (atau
meningkat) sebesar 5.512%.

Analisis lebih lanjut akan dilakukan simulasi numerik untuk melihat efektivitas pada
penggunaan vaksin, isolasi mandiri dan karantina rumah sakit, dengan mengubah nilai
parameter terkait. Nilai parameter untuk proporsi vaksin (k) yang disimulasikan dan hasil
simulasi disajikan pada Tabel 4. dan Gambar 4.



Model Matematika Penyebaran Penyakit COVID-19 145

Tabel 4. Efektivitas penggunaan vaksin

k R0
Penyakit menghilang

hari ke -
0 0.3992548689 80
0.2 0.3086658783 77
0.4 0.2240293471 75
0.6 0.1447772474 72
0.8 0.07041159698 70
1 0.0004939853880 65

(a) t = 0− 15

(b) t = 1− 80

Gambar 4. Simulasi subpopulasi i ketika k = 0, k = 0.2, k = 0.4, k = 0.6,
k = 0.8, dan k = 1

Berdasarkan Tabel 4. dan Gambar 4. seiring dengan proporsi vaksinasi yang meningkat
nilai R0 semakin menurun dan penyakit menghilang dari populasi semakin cepat. Awalnya
jika tidak ada satupun individu yang divaksinasi diperoleh R0 = 0.3992548689 dan penyakit
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menghilang pada hari ke-80. Jika semua individu divaksinasi diperoleh R0 = 0.0004939853880
dan penyakit menghilang pada hari ke-65. Hasil ini mengidikasikan bahwa vaksinasi
mempercepat penyakit menghilang dari populasi tetapi tanpa vaksinasipun penyakit akan
tetap menghilang. Hal ini dikarenakan model yang dikembangkan bahwa kekebalan terhadap
COVID-19 didapatkan tidak hanya dari vaksinasi tetapi juga dari setelah sembuh dari
terinfeksi COVID-19 sesuai dengan karakteristik COVID-19.

Nilai parameter untuk simulasi kasus proporsi individu terinfeksi karantina rumah sakit
(m) dan isolasi mandiri (n) hasilnya disajikan pada Tabel 5. dan Gambar 5.

Tabel 5. Efektivitas isolasi mandiri dan karantina rumah sakit

Kasus m n 1−m− n R0
Penyakit

menghilang hari ke -
1 0 0 1 0.6024685822 97
2 0.125 0.15 0.75 0.4731991071 92
3 0.250 0.250 0.50 0.3896033454 88
4 0.375 0.375 0.25 0.3311092927 82
5 0.50 0.50 0 0.2878867154 55
6 0.25 0.75 0 0.4145660168 102
7 0.75 0.25 0 0.2205063858 50
8 0 1 0 0.7403384611 135
9 1 0 0 0.1786849076 48

(a) Kasus 1 sd 5 (b) Kasus 6 sd 9

Gambar 5. Simulasi efektivitas isolasi mandiri dan karantina rumah sakit

Berdasarkan Tabel 5 dan Gambar 5 dari simulasi kasus 1-5 menunjukkan bahwa seiring
dengan meningkatnya proporsi individu terinfeksi yang melakukan isolasi mandiri atau
karantina rumah sakit, nilai R0 semakin menurun dan penyakit menghilang dari populasi
semakin cepat. Awalnya jika semua individu terinfeksi melakukan isolasi mandiri atau
karantina rumah sakit diperoleh R0 = 0.6024685822 dan penyakit menghilang pada hari
ke-97. Jika semua individu terinfeksi tidak melakukan isolasi mandiri atau karantina rumah
sakit diperoleh R0 = 0.2878867154 dan penyakit menghilang pada hari ke-55. Hasil ini
mengidikasikan bahwa isolasi mandiri dan karantina rumah sakit mempercepat penyakit
menghilang dari populasi.
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4. Simpulan

Model matematika penyeberan COVID–19 dengan vaksinasi, isolasi mandiri, dan
karantina di rumah sakit adalah model SVEIQR dimana kompartemen Q terbagi menjadi
isolasi mandiri dan karantina di rumah sakit. Model yang diperoleh berupa sistem persamaan
diferensial biasa dengan tujuh persamaan dan tujuh variabel tak bebas yang bergantung
terhadap waktu. Sistem memiliki dua titik ekuilibrium yaitu titik ekuilibrium bebas penyakit

E1 (s, v, e, i, q1, q2) =
(

µ
µ+kρ ,

kρµ
(µ+kρ)(µ+ϵ) , 0, 0, 0, 0

)
yang memiliki kestabilan titik

ekuilibrium stabil asimtotik lokal saat R0 < 1 dan titik ekuilibrium endemik
E2 (s

∗, v∗, e∗, i∗, q∗1 , q
∗
2) yangeksistensinya bergantung pada R0 yaitu ada jika R0 > 1.

Model matematika penyeberan COVID-19 tersebut memiliki bilangan reproduksi dasar

R0 = µσ[(1−k)(µ+ϵ)β+kρω]

(µ+kρ)(µ+ϵ)(µ+σ)(µ+mα+nθ+(1−m−n)γ3)
. Berdasarkan hasil simulasi efektivitas pada

penggunaan vaksin, isolasi mandiri dan karantina rumah sakit, penyakit akan semakin cepat
menghilang ketika proporsi vaksinasi, isolasi mandiri, dan karantina rumah sakit di perbesar,
artinya penggunaan vaksin, isolasi mandiri, dan karantina rumah sakit cukup efektif dalam
pengendalian penyebaran COVID-19. Berdasarkan hasil analisis kestabilan titik ekuilibrium
bebas penyakit dan simulasi numerik disimpulkan penyakit akan hilang jika R0 < 1 dan akan
menetap pada populasi jika R0 > 1. Berdasarkan hal tersebut langkah yang dapat dilakukan
supaya penyakit tidak menjadi wabah adalah dengan mengurangi kontak antara individu
terinfeksi dengan individu rentan (β), meningkatkan laju individu yang melakukan karantina
di rumah sakit (α) dan isolasi mandiri (θ), meningkatkan proporsi individu yang divaksinasi
(k) dan laju individu yang melakukan vaksinasi (ρ) di wilayah yang sedang terjangkit
COVID-19.
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