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ABSTRAK 

Pemodelan Matematika Penyebaran Penyakit Varicella Menggunakan 

Pemodelan Sveitr 

Penyakit cacar air (Varicella) merupakan penyakit menular yang memiliki tingkat 
penyebaran tinggi dan berpotensi menjadi endemik apabila tidak ditangani dengan 
intervensi yang tepat. Penelitian ini bertujuan untuk membangun dan menganalisis 
model matematika penyebaran penyakit varicella menggunakan pendekatan 
model SVEITR (Susceptible–Vaccinated–Exposed–Infected–Treated–
Recovered), yang merupakan pengembangan dari model SVEIR dan SEITR 
dengan menambahkan kompartemen pengobatan (Treated) untuk 
menggambarkan individu yang sedang menjalani perawatan. Metode yang 
digunakan dalam penelitian ini adalah pendekatan kuantitatif eksperimental 
melalui pemodelan sistem persamaan diferensial, analisis kestabilan titik 
kesetimbangan, serta perhitungan bilangan reproduksi dasar 𝑅0 menggunakan 
pendekatan Next Generation Matrix. Berdasarkan hasil analisis, diperoleh nilai 𝑅0 
sebesar 2.89 yang menunjukkan bahwa penyakit varicella memiliki potensi 
penyebaran yang tinggi dan bersifat endemik. Simulasi numerik menunjukkan 
bahwa meskipun penyebaran penyakit dapat ditekan melalui intervensi seperti 
vaksinasi dan pengobatan, populasi rentan tetap meningkat seiring waktu akibat 
hilangnya kekebalan, sehingga diperlukan strategi pengendalian jangka panjang 
dan pemantauan berkelanjutan. Hasil penelitian ini diharapkan dapat memberikan 
kontribusi dalam pengendalian penyakit varicella serta menjadi bagian dari sistem 
pertahanan negara di bidang kesehatan, yang bertujuan menjaga ketahanan 
nasional melalui perlindungan terhadap stabilitas dan produktivitas sumber daya 
manusia. 

Kata kunci: Model SVEITR, varicella, pengembangan model, bilangan reproduksi 

dasar, simulasi numerik. 
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ABSTRACT 

SVEITR Mathematical Model for Varicella Transmission 

Varicella is a contagious disease with a high transmission rate and the potential to 
become endemic if not addressed through proper interventions. This study aims to 
construct and analyze a mathematical model of varicella transmission using the 
SVEITR model (Susceptible–Vaccinated–Exposed–Infected–Treated–
Recovered), which is a development of the SVEIR and SEITR models by adding a 
treatment compartment (Treated) to represent individuals undergoing medical 
care. The method used in this research is a quantitative-experimental approach 
through differential equation modeling, stability analysis of equilibrium points, and 
calculation of the basic reproduction number 𝑅0 using the Next Generation Matrix 
approach. The analysis results show that the basic reproduction number 𝑅0 is 
2.89, indicating that varicella has a high transmission potential and is endemic in 
nature. Numerical simulations demonstrate that although disease transmission can 
be suppressed through interventions such as vaccination and treatment, the 
susceptible population continues to increase over time due to waning immunity, 
highlighting the need for long-term control strategies and continuous monitoring. 
This study is expected to contribute to the control of varicella and serve as a part 
of the national defense system in the health sector, aimed at maintaining national 
resilience by protecting the stability and productivity of human resources. 

Keywords: SVEITR model, varicella, model development, basic reproduction 

number, numerical simulation 
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BAB I 

PENDAHULUAN 

1.1 Latar Belakang  

Penyakit menular, seperti cacar air, memiliki potensi dampak yang 

signifikan terhadap stabilitas sosial, ekonomi, dan pertahanan nasional. 

Dalam konteks pertahanan, penyebaran penyakit ini dapat mengganggu 

kesiapan operasional dan melemahkan daya tahan fisik serta mental 

personel pertahanan, terutama di lingkungan dengan interaksi intensif 

seperti asrama militer, pos penjagaan, dan wilayah perbatasan. Kondisi ini 

dapat mempengaruhi efektivitas operasional dan kesiapan negara dalam 

menghadapi ancaman eksternal. Oleh karena itu, dibutuhkan pendekatan 

ilmiah untuk memahami dinamika penyebaran penyakit menular tersebut, 

salah satunya melalui pengembangan model epidemiologi matematis. 

Pendekatan ini memungkinkan pengambilan keputusan berbasis data yang 

lebih optimal dalam strategi mitigasi risiko kesehatan di sektor pertahanan, 

sehingga mendukung kesiapsiagaan dan ketahanan nasional (El-Mesady 

& Ali, 2024) 

Cacar air, yang disebabkan oleh virus Varicella-Zoster, merupakan 

penyakit menular yang umum menyerang anak-anak namun juga dapat 

menyerang orang dewasa (Joegijantoro, 2019). Penyakit ini memiliki masa 

inkubasi yang bervariasi antara 10 hingga 21 hari, yang memungkinkan 

individu terinfeksi menularkan virus sebelum gejala pertama muncul (San 

Martin et al., 2023). Cacar air menular melalui kontak langsung dengan lesi 

kulit yang terinfeksi atau melalui droplet udara dari batuk atau bersin 

individu yang terinfeksi (Sinaga, 2019). Kecepatan penularannya yang 

tinggi di lingkungan tertutup seperti sekolah, asrama, rumah sakit, dan 

fasilitas militer menjadikannya sulit dikendalikan. Gejala cacar air meliputi 

ruam kulit yang berkembang menjadi vesikel berisi cairan, demam, sakit 

kepala, nyeri otot, dan malaise (Gershon & Silverstein, 2022). Meskipun 

Indonesia dinyatakan bebas dari cacar air oleh WHO sejak 1974 (Dirjen 
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PP&PL, 2007), penyakit ini masih menjadi endemik di wilayah tertentu di 

Indonesia. Oleh karena itu, pemahaman yang lebih baik mengenai 

penyebaran cacar air dan pengendaliannya sangat penting. 

Model epidemiologi seperti SEIR (Susceptible-Exposed-Infected-

Recovered) telah banyak digunakan untuk menganalisis dinamika 

penyebaran penyakit menular. Model ini membagi populasi ke dalam empat 

kompartemen utama dan memungkinkan analisis yang mencakup masa 

inkubasi penyakit (Rohmah & Saputra, 2019 ; Aulia et al., 2023). Model 

SEIR memiliki keterbatasan dalam menggambarkan pengaruh vaksinasi 

terhadap dinamika wabah, sehingga untuk mengatasi keterbatasan ini, 

dikembangkan model SVEIR (Susceptible-Vaccinated-Exposed-Infected-

Recovered) dengan menambahkan kompartemen V (Vaccinated) untuk 

memperhitungkan individu yang telah divaksinasi (Hernández-Vargas et al., 

2020). Penelitian terdahulu menunjukkan bahwa model SVEIR efektif 

dalam menggambarkan dinamika penyebaran penyakit pada populasi 

dengan cakupan vaksinasi tinggi, serta mempertimbangkan faktor 

hilangnya kekebalan seiring waktu (Zhu et al., 2023). 

Model SEITR (Susceptible-Exposed-Infected-Treated-Recovered) 

yang menambahkan kompartemen perawatan medis juga telah digunakan 

untuk menggambarkan penyebaran penyakit seperti cacar air dengan lebih 

baik, terutama dalam konteks intervensi medis (Musarifa et al., 2021; Jose 

et al., 2023). Penelitian yang dilakukan oleh Musarifa (2021) 

mengembangkan model epidemiologi SEITR untuk menggambarkan 

penyebaran penyakit menular, khususnya cacar air, dengan memasukkan 

aspek perawatan medis dalam analisis untuk mencerminkan dinamika 

individu yang menerima intervensi medis, seperti perawatan di rumah sakit, 

pengobatan gejala, atau isolasi yang difasilitasi oleh layanan kesehatan. 

Penelitian yang dilakukan oleh Musarifa adalah meneliti perbedaan tingkat 

perawatan medis memengaruhi dinamika penyebaran penyakit. Fokus 

utama dari penelitian ini adalah mengevaluasi efektivitas perawatan medis, 
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menilai dampak intervensi medis terhadap bilangan reproduksi dasar, dan 

menganalisis skenario kebijakan kesehatan. 

Kendala utama dalam penggunaan model SEITR adalah kurangnya 

data akurat tentang cakupan vaksinasi dan efektivitas vaksin di Indonesia, 

sedangkan pada model SVEIR tidak adanya treatmen untuk individu 

terpapar untuk mempercepat laju menjadi sembuh (Izzati & Andriani, 2021). 

Model tersebut belum sepenuhnya mampu menggambarkan dinamika 

penyakit pada populasi yang menerima vaksinasi maupun yang tidak 

menerima treatmen, sehingga hasil analisis bilangan reproduksi dasar  

menjadi kurang optimal (Sari, 2023). 

Penelitian ini bertujuan untuk mengembangkan model SEIR, SVEIR, 

dan SEITR menjadi model SVEITR (Susceptible-Vaccinated-Exposed-

Infected-Treated-Recovered) yang menggabungkan  kompartemen 

vaksinasi dan treatmen pada model SVEIR dan SEITR dengan judul 

Analisis Model Penyebaran Penyakit varicella menggunakan Model 

SVEITR dengan Vaksinasi. Model ini diharapkan dapat mengevaluasi 

dampak vaksin dan proses treatmen terhadap bilangan reproduksi dasar 

(𝑅0) dan memberikan rekomendasi berbasis data yang lebih akurat untuk 

pengendalian wabah varicella, terutama dalam konteks pertahanan 

nasional. Dengan pendekatan ini, diharapkan pengambil kebijakan dapat 

merancang strategi vaksinasi dan treamen yang lebih efektif dan 

meresponsdengan lebih optimal terhadap potensi ancaman epidemiologi, 

guna menjaga kesiapsiagaan dan ketahanan negara. 

1.2 Rumusan Masalah 

  Berdasarkan identifikasi masalah maka rumusan masalah yang dibuat 

adalah : 

1. Bagaimana pemodelan matematika epidemiologi pada penyakit 

menular varicella? 
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2. Bagaimana pengaruh bilangan reproduksi dasar ( 𝑅0 ) dan hasil 

simulasinya pada pemodelan  matematika epidemiologi pada 

penyakit menular varicella? 

1.3 Tujuan Penelitian  

Adapun tujuan yang sesuai dengan rumusan masalah pada penelitian 

ini adalah : 

1. Membangun model matematika epidemiologi pada penyakit menular 

varicella. 

2. Mengetahui pengaruh bilangan reproduksi dasar (𝑅0 ) dan hasil 

simulasinya pada pemodelan  matematika epidemiologi pada 

penyakit menular varicella. 

1.4 Manfaat Penelitian 

Penelitian ini diharapkan memberikan manfaat teoritis maupun praktis. 

Manfaat penelitian ini meliputi: 

Teoritis:  

a. Menambah pengetahuan dalam pemodelan penyebaran penyakit 

menular, khususnya dengan penggunaan model SEITR dan 

analisis 𝑅0. 

b. Memberikan wawasan mengenai variable-variabel yang 

memengaruhi 𝑅0 dan lajunya dalam mengukur potensi penyebaran 

cacar air. 

c. Menjadi referensi untuk pengembangan model epidemiologi yang 

lebih detail. 
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Praktis: 

a. Penelitian ini dapat meningkatkan reputasi universitas dalam 

bidang pemodelan matematika epidemiologi dan penelitian 

kesehatan. 

b. Penelitian ini dapat menjadi dasar untuk kolaborasi lebih lanjut 

antara universitas dengan lembaga kesehatan, pemerintah, atau 

organisasi riset yang tertarik pada epidemiologi dan pengendalian 

penyakit menular. 

c. Hasil penelitian ini dapat dimanfaatkan sebagai materi 

pembelajaran dan referensi untuk mata kuliah yang berkaitan 

dengan pemodelan matematika epidemiologi. 

1.5 Batasan Masalah 

Berdasarkan penelitian, diberikan batasan masalah pada penelitian ini 

yaitu: 

a. Penelitian ini menggunakan data sekunder dari jurnal-jurnal 

kesehatan. 

b. Penelitian ini akan menggunakan model SVEITR tanpa  

mempertimbangkan faktor-faktor lain seperti imigrasi, emigrasi, dan 

mutasi virus. 

c. Nilai 𝑅0 yang dihitung dalam penelitian ini diasumsikan konstan dan 

dihitung berdasarkan parameter seperti tingkat kontak dan durasi 

infeksi yang diperoleh dari literatur atau data sekunder. 

d. Simulasi intervensi yang dianalisis dalam penelitian ini terbatas pada 

skenario SVEITR di atas. 
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BAB II  

TINJAUAN PUSTAKA 

2.1 Landasan Teori   

2.1.1 Penyakit Cacar Air 

Cacar air, yang disebabkan oleh virus varicella-zoster (VZV), adalah 

infeksi menular yang umumnya terjadi pada anak-anak, tetapi orang 

dewasa yang belum terinfeksi atau divaksinasi juga rentan tertular (Zhu et 

al., 2023). Virus ini termasuk dalam famili herpesviridae dan menyebar 

melalui kontak langsung dengan cairan lesi atau droplet yang mengandung 

virus dari orang yang terinfeksi (Patil et al., 2022). Setelah terhirup, virus 

bereplikasi di nasofaring dan menyebar melalui sistem limfatik dan darah, 

menginfeksi jaringan kulit serta mukosa, yang menghasilkan ruam khas 

berupa vesikel berisi cairan (Gershon et al., 2015). Setelah infeksi primer 

sembuh, VZV tidak sepenuhnya hilang dari tubuh; ia menetap di ganglia 

saraf dan berpotensi aktif kembali sebagai herpes-zoster, terutama pada 

individu dengan kekebalan tubuh yang menurun (Laemmle et al., 2019). 

Populasi yang rentan terhadap komplikasi cacar air meliputi bayi, 

wanita hamil, lansia, dan orang dengan gangguan sistem kekebalan tubuh, 

seperti penderita HIV atau pasien kanker (Lo Presti et al., 2019). Di 

Indonesia, kasus cacar air masih umum ditemukan, terutama pada anak-

anak yang belum mendapatkan vaksinasi varicella. Data dari beberapa 

studi epidemiologis terbaru menunjukkan bahwa, meskipun vaksinasi 

varicella sudah tersedia, cakupannya di Indonesia masih terbatas, sehingga 

risiko penularan tetap tinggi di lingkungan padat penduduk (San Martin et 

al., 2023). Program vaksinasi yang lebih luas dan edukasi publik diharapkan 

dapat mengurangi insiden serta komplikasi dari infeksi varicella di masa 

depan (Hao et al., 2019). 
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2.1.2 Pemodelan Epidemiologi 

Pemodelan epidemiologi adalah pendekatan kuantitatif yang 

digunakan untuk memahami penyebaran penyakit menular dalam populasi 

dan merancang strategi pengendalian kesehatan (Andina, 2023). Dasar 

teori pemodelan ini pertama kali dikenalkan oleh Kermack dan McKendrick 

pada tahun 1927 yang mengembangkan model SIR (Susceptible-Infected-

Recovered), yang menjadi landasan utama untuk menggambarkan transisi 

individu dalam populasi dari rentan, terinfeksi, hingga sembuh (Capasso & 

Serio, 1978). Model ini mengasumsikan bahwa laju penularan dan 

pemulihan adalah faktor utama yang memengaruhi jumlah individu dalam 

setiap kompartemen, memberikan wawasan mendalam mengenai tingkat 

penyebaran penyakit berdasarkan interaksi populasi (Irwan et al., 2022). 

Populasi dibagi menjadi beberapa kompartemen pada model ini, yang 

masing-masing diwakili oleh persamaan diferensial yang menggambarkan 

laju perubahan kompartemen tersebut seiring waktu (Sari & Arfi, 2021). 

Selanjutnya, berbagai modifikasi dari model dasar ini muncul untuk 

mengakomodasi kompleksitas penyakit menular modern. Misalnya, model 

SEIR (Susceptible-Exposed-Infected-Recovered) menambahkan fase 

inkubasi, yang relevan untuk penyakit yang memiliki periode laten sebelum 

seseorang menjadi infeksius (UKT, 2022). Selain itu, model SVEIR yang 

menambahkan kompartemen divaksinasi, digunakan untuk mengevaluasi 

dampak vaksinasi dalam mengendalikan wabah (El Hajji & Albargi, 2022). 

Dengan pendekatan ini, para peneliti dan pembuat kebijakan dapat 

mensimulasikan berbagai skenario intervensi, seperti vaksinasi, karantina, 

dan isolasi, untuk memahami efek jangka panjang pada penurunan jumlah 

kasus dan mengendalikan penyebaran penyakit di masyarakat. 

2.1.3 Persamaan Diferensial 

Persamaan diferensial adalah persamaan yang menghubungkan 

suatu fungsi dengan turunannya terhadap satu atau lebih variabel bebas. 

Persamaan ini berperan penting dalam mendeskripsikan perubahan 
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kontinu yang terjadi pada sistem dinamis, seperti aliran panas, pergerakan 

benda, atau dinamika populasi dalam pemodelan matematika. persamaan 

diferensial dapat menghubungkan laju perubahan suatu variabel dengan 

variabel-variabel terkait lainnya, yang memungkinkan peramalan atau 

prediksi perilaku sistem di masa depan  (Kaus et al., 2017). 

Persamaan diferensial dapat dibedakan menjadi dua jenis utama 

berdasarkan turunan variabel bebasnya, yaitu Persamaan Diferensial Biasa 

dan Persamaan Diferensial Parsial : 

1. Persamaan Diferensial Biasa merupakan suatu persamaan 

diferensial yang melibatkan turunan dari satu atau lebih variabel tak 

bebas terhadap satu variabel bebasnya. Bentuk umum dari 

persamaan diferensial biasa adalah sebagai berikut: 

 𝑑𝑥

𝑑𝑡
= 𝑓(𝑥, 𝑡) 

 

(2.1) 

dimana 𝑥  merupakan fungsi dari variabel waktu 𝑡 , dan 
𝑑𝑥

𝑑𝑡
 dapat 

dinyatakan sebagai laju perubahan 𝑥  terhadap 𝑡 . Persamaan 

diferensial biasa digunakan dalam pemodelan epidemiologi untuk 

membuat fungsi dalam setiap kompartemennya (Ramsay & Hooker, 

2017).  

2. Persamaan Diferensial Parsial merupakan suatu persamaan 

diferensial yang melibatkan turunan dari satu atau lebih variabel tak 

bebas terhadap lebih dari satu variabel bebasnya. Bentuk umum dari 

persamaan diferensial parsial adalah sebagai berikut: 

 𝜕𝑢

𝜕𝑡
= 𝑓 (

𝜕𝑢

𝜕𝑥
,
𝜕𝑢

𝜕𝑦
, 𝑡) 

 

(2.2) 

menggambarkan bagaimana suatu fungsi 𝒖 berubah terhadap waktu 

(𝒕 ), dengan perubahan tersebut dipengaruhi oleh gradien spasial 

(
𝜕𝑢

𝜕𝑥
 𝑑𝑎𝑛 

𝜕𝑢

𝜕𝑦
) serta waktu itu sendiri. Persamaan ini sering digunakan 

untuk memodelkan fenomena dinamis yang melibatkan interaksi 
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antara ruang dan waktu, seperti penyebaran panas, difusi polutan, 

atau aliran fluida (Jian-peng et al., 2019) 

2.1.4 Masalah Kestabilan 

Penyelesaian sistem persamaan diferensial dapat diperoleh melalui 

metode analitik atau numerik. Namun, jika penyelesaian secara analitik 

maupun numerik sulit atau tidak memungkinkan, analisis kualitatif dapat 

dilakukan. Analisis ini melibatkan pemeriksaan kestabilan titik ekuilibrium 

untuk memahami perilaku sistem tersebut (Zulkifli, 2021). Analisis 

kestabilan dalam sistem dinamis bertujuan untuk memahami bagaimana 

suatu sistem berperilaku seiring waktu, terutama ketika mengalami 

gangguan kecil di sekitar titik keseimbangan (Jannah et al., 2021). 

Kestabilan titik ekuilibrium digunakan untuk menentukan apakah titik 

ekuilibrium dalam suatu sistem persamaan diferensial bersifat stabil atau 

tidak. Sebuah sistem dikatakan stabil jika perubahan kecil pada sistem 

hanya menyebabkan perubahan kecil pada perilaku solusinya di masa 

depan. Sebaliknya, jika perubahan kecil pada sistem menyebabkan 

perubahan signifikan pada perilaku solusinya, maka sistem tersebut 

dianggap tidak stabil. 

Sistem persamaan diferensial linear, misalkan matriks 𝐴 berukuran 

𝑛 ×  𝑛 memiliki nilai eigen yang diperoleh dari menyelesaikan persamaan 

karakteristik: 

 |𝐴 − 𝜆𝐼|  =  0  (2.3) 

sedangkan pada sistem persamaan diferensial tidak linear sekitar titik 

ekuilibrium dapat ditentukan melalui linearisasi sistem dengan 

menggunakan ekspansi deret taylor disekitaran ekuilibrium dengan cara 

mengabaikan suku-suku yang pankatnya lebih dari satu pada hasil 

ekspansi deret taylor disekitar titik tersebut sehingga diperoleh matriks 

jacobian seperti berikut: 
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𝐽(𝑥 ∗, 𝑦 ∗) =

(

 

𝜕

𝜕𝑥

𝑑𝑥

𝑑𝑡

𝜕

𝜕𝑦

𝑑𝑥

𝑑𝑡
𝜕

𝜕𝑥

𝑑𝑦

𝑑𝑡

𝜕

𝜕𝑥

𝑑𝑦

𝑑𝑡)

  

 

 

(2.4) 

 

Nilai eigen dari matriks Jacobian ini negatif, maka sistem persamaan 

diferensial tersebut stabil, sedangkan jika nilai eigen positif, sistem tersebut 

tidak stabil. Hal ini menunjukkan bahwa stabilitas sistem sangat bergantung 

pada tanda nilai eigen matriks Jacobian, seperti yang dijelaskan dalam 

penelitian oleh (Gomes et al., 2022), yang menunjukkan bahwa eigenvalue 

analysis berperan penting dalam penilaian stabilitas sistem nonlinear 

(Gomes et al., 2022). Selain itu, Chen et al., 2020 juga menyoroti 

penggunaan matriks Jacobian dalam analisis stabilitas sistem dinamik 

nonlinear, di mana kestabilan ditentukan oleh tanda nilai eigen dari matriks 

tersebut  (Huang et al., 2019) juga membahas aplikasi praktis dari matriks 

Jacobian untuk menilai stabilitas dalam persamaan diferensial nonlinear 

(Huang et al., 2019) 

2.1.5 Bilangan Reproduksi Dasar (𝑹𝟎) 

Bilangan reproduksi dasar atau 𝑅0  adalah konsep fundamental 

dalam pemodelan epidemiologi yang menunjukkan ambang batas dalam 

kasus endemik pada suatu populasi. Nilai 𝑅0 digunakan untuk menentukan 

banyaknya potensi penyebaran suatu penyakit menular (Lusiana, 2022). 

Jika 𝑅0 > 1  maka infeksi cenderung menyebar secara eksponensial, 

sedangkan jika 𝑅0 < 1 menunjukkan bahwa infeksi akan mereda dan pada 

akhirnya penyakit tersebut menghilang (Dharmaratne et al., 2020). 𝑅0 awal 

dapat ditentukan dengan menggunakan New Generation Matrix (NGM) 

sebagai nilai eigen terbesar dari matriks  𝐹𝑉−1 . Langkah-langkah untuk 

menentukan bilangan reproduksi dasar dengan NGM yaitu: 
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1. Lakukan pelinearan pada sistem subsistem terinfeksi disekitar titik 

ekuilibrium bebas penyakit. Sistem linear ini direpresentasikan 

dengan matriks jacobian.  

2. Dekomposisi matriks jacobian menjadi matriks Transmisi (𝐹 ) dan 

matriks Transisi (𝑉). Matriks Transmisi adalah matriks dengan entri-

entri yang menggambarkan munculnya infeksi baru, sedangkan 

matriks Transisi 24 adalah matriks dengan entri-entri yang 

mengambarkan perubahan populasi terinfeksi. Hitung 𝑅0  dengan 

persamaan sebagai berikut: 

  

𝑅0 = 𝜌(𝐹𝑉−1) 

(2.5) 

 

Persamaan tersebut 𝜌 menyatakan nilai eigen terbesar dari matriks 

𝐹𝑉−1. Konsep 𝑅0 telah diperluas dalam berbagai model lain, seperti SEIR 

yang yang menambahkan kompartemen terpapar dengan 

memperhitungkan faktor masa inkubasi virus. Bilangan reproduksi dasar ini 

memberikan penilaian intervensi kesehatan pada masyarakat, seperti 

tindakan vaksinasi atau karantina penting atau tidak untuk mengurangi laju 

penyebaran penyakit. 

2.1.6 Model Penyakit Cacar 

Model dasar yang digunakan untuk penyebaran penyakit menular, 

seperti cacar air adalah model SEIR (Izzati & Andriani, 2021). Model ini 

mengelompokkan populasi menjadi lima kompartemen utama: S 

(Susceptible) untuk individu rentan yang belum terinfeksi, E (Exposed) 

untuk individu yang terpapar virus tetapi belum menular, I (Infected) untuk 

individu yang terinfeksi dan mampu menularkan penyakit  dan R 

(Recovered) untuk individu yang telah sembuh dengan imunitas jangka 

panjang (Almutairi et al., 2023). 
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Secara umum model epidemiologi SEIR dapat dilihat pada diagram 

transfer dan dimodelkan dalam persamaan diferensial berikut: 

 

Gambar 2. 1 Model SEIR 

Sumber : Paul (2022) 

 

 𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 𝜆 −  β𝑆𝐼 − 𝜇S − ηS 

𝑑𝐸

𝑑𝑡
=  β𝑆𝐼 − (𝜇 + 𝑘)𝐸 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= 𝑘𝐸 − (𝜇 + 𝛾)𝐼 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= 𝛾𝐼 − 𝜇𝑅 +  ηS 

 

 

 

 

 

(2.6) 

Dengan: 

S: Populasi rentan (susceptible) 

E: Populasi terekspos (exposed) 

I:  Populasi terinfeksi (infected) 

R: Populasi sembuh (recovered) 

𝜆: Laju kelahiran dalam populasi 

𝜇: Laju kematian dalam populasi 
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β: Laju penularan penyakit dari individu rentan (S) yang berinteraksi dengan 

individu terinfeksi (I) 

𝑘: Laju transisi dari individu terekspos (E) ke individu terinfeksi (I) 

𝛾: Laju pemulihan individu terinfeksi (I) menjadi kebal (R). 
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2.2 Hasil Penelitian terdahulu   

Berikut adalah beberapa penelitain terkait dengan pemodelan epidemiologi penyakit menular: 

Tabel 2. 1 Hasil Penelitian Terdahulu 

No Penulis (Tahun) Judul Penelitian Metode Hasil 

1 

Jose, Sayooj 

Aby Raja, R. 

Dianavinnarasi, 

J. Baleanu, D. 

Jirawattanapanit

, A.  

(2023) 

Mathematical 

Modeling of 

Chickenpox In 

Phuket: Efficacy of 

Precautionary 

Measures and 

Bifurcation Analysis 

Menggunakan 

Pemodelan 

Epidemiologi SVEIR 

dan Menganalisis 

Langkah Pencegahan 

terhadap 𝑅0 

Pemodelan cacar air dengan pendekatan 

SVEIR di Phuket sangat efektif dalam 

menurunkan 𝑅0  dengan meningkatkan 

pencegahan cacar air sebesar 80% sehingga 

𝑅0  turun menjadi 0,06 sehingga kasus 

menurun hingga 428 orang di hari ke-50. 

2 

Musarifa 

Hikmah 

Fardinah (2021) 

Analisis Model 

Matematika Seitr 

pada Penyakit 

Cacar Air 

Menggunakan 

Pemodelan 

Epidemiologi SEITR 

dan Analisis model 

dengan Routh-

Hurwitz 

Hasil  yang  diperoleh  dari  model SEITR 

terdapat  dua titik  kesetimbangan,  bebas 

penyakit  dan  endemi. Penyakit akan hilang 

ketika 𝑅0<1 yaitu 0,58 

dan  penyakit  akan  mewabah ketika 𝑅0 11 

yaitu saat 𝑅0=2,8 
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No Penulis (Tahun) Judul Penelitian Metode Hasil 

3 

Nur Amalia  

Khaerunnisa, 

Yuki Novia 

Nasution,  

Moh. Nurul Huda 

(2022) 

Analisis  

Kestabilan Model 

Epidemik SEI pada 

Penyebaran  

Penyakit 

Tuberkulosis 

 

Menggunakan Model 

SEI dan Analisis pada 

𝑅0 

Penelitian ini menemukan bahwa stabilitas titik 

kesetimbangan sangat tergantung pada nilai 

𝑅0 . Jika 𝑅0  kurang dari 1, penyakit akan 

menghilang, sedangkan jika 𝑅0  lebih besar 

atau sama dengan 1, penyakit akan tetap ada 

dalam populasi, menjadikannya endemik. 

4 

A. El  Mesady, 

Hegagi 

Mohamed Ali 

(2024) 

The Influence of 

Prevention And 

Isolation Measures 

to Control the 

Infections of the 

Fractional 

Chickenpox Disease 

Model 

Menggunakan 

Pemodelan 

Epidemiologi 𝑆𝑉𝐸𝐼𝐼𝑐𝑅 

dan menyusun 

strategi untuk 

penyebaran wabah 

penyakit 

 

Penelitian pni menghitung kestabilan 𝑅0 

dengan grafik dari model cacar air yang dibuat 

selanjutnya menyusun 3 strategi untuk 

melakukan simulasi pengendalian wabah 

pernyakit. 

Sumber : Jose et al(2023), Musarifa(2021), Khoirunisa et al(2022), Mesadi et al (2024) 
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2.3 Kerangka Berpikir 

   Kerangka berpikir yang dirancang untuk penelitian mengenai 

pemodelan epidemiologi pada kasus varicella dengan fokus pada analisis 

nilai 𝑅0. Kerangka berpikir ini menjelaskan alur logis dan tahapan yang 

dilakukan dalam penelitian untuk mencapai tujuan yang telah ditetapkan 

sebagaimana pada Gambar 2.2 berikut 

 

 

Gambar 2. 2 Kerangka Berpikir Penelitian 

Sumber: Diolah oleh Peneliti 
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Gambar 2.2 menggambarkan kerangka berpikir untuk penelitian 

tentang pemodelan epidemiologi pada kasus penyakit menular varicella 

dengan fokus pada analisis nilai 𝑅0. Kerangka ini dimulai dengan tahap 

awal berupa pengumpulan data dari sumber terpercaya, seperti studi 

literatur dari jurnal kesehatan. Data yang dikumpulkan akan digunakan 

sebagai dasar untuk membangun asumsi-asumsi awal yang relevan 

dengan model epidemiologi varicella. 

Tahap berikutnya adalah membangun model epidemiologi baru 

yang menggabungkan penelitian terdahulu tentang pemodelan epidemilogi 

varicella SVEIR dan SEITR menjadi model SVEITR (Susceptible, 

Vaccinated, Exposed, Infected, Treated, Recovered) yang 

merepresentasikan dinamika penyebaran varicella di populasi. Selanjutnya, 

model ini dianalisis untuk menentukan kestabilan titik ekuilibrium dengan 

menggunakan metode matematika yang relevan. 

Tahap penting dalam penelitian ini adalah analisis nilai dasar 

reproduksi 𝑅0, yang dihitung menggunakan metode Next Generation 

Matrix. Nilai 𝑅0 menunjukkan rata-rata jumlah individu yang dapat terinfeksi 

oleh satu individu dalam populasi yang sepenuhnya rentan. Jika 𝑅0 < 1, 

maka epidemi diperkirakan akan mereda, dan penelitian dapat berlanjut 

pada visualisasi simulasi model untuk menunjukkan skenario penyebaran 

dan kontrol penyakit. Namun, jika 𝑅0 > 1, maka model memerlukan analisis 

sensitivitas lebih lanjut untuk mengevaluasi parameter-parameter kritis 

yang memengaruhi penyebaran cacar air. 

Tahapan terakhir pada penelitian ini adalah simulasi model 

digunakan untuk memvisualisasikan perilaku sistem dalam berbagai 

kondisi, memberikan wawasan yang lebih mendalam tentang dinamika 

penyakit dan efektivitas intervensi. Kerangka ini memberikan pendekatan 

sistematis untuk memahami, memprediksi, dan mengontrol penyebaran 

varicella di Indonesia. 
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BAB III  

METODOLOGI PENELITIAN 

3.1 Metode dan Desain Penelitian 

Penelitian ini merupakan penelitian kuantitatif  eksperimental dengan 

melakukan  pemodelan matematika dan simulasi untuk mengkaji dinamika 

penyebaran penyakit cacar air di Indonesia. Penelitian ini akan 

mengembangkan model epidemiologi SEITR seperti pada Gambar 3.2 

dengan menambahkan kompartemen vaksinasi sehingga menjadi model 

SVEITR. Penelitian dilanjutkan dengan menghitung dan menganalisis 

bilangan reproduksi dasar (𝑅0) serta membuat simulasi numerik dari model 

tersebut. Data yang digunakan dalam penelitian ini adalah data sekunder 

yang didapatkan melalui analisis literatur atau dari opensouce epidemiologi 

terpercaya yang mengandung informasi terkait tingkat penularan, masa 

inkubasi, tingkat vaksinasi, tingkat kesembuhan, serta data populasi yang 

terpapar cacar air dst.  

3.2  Tempat dan Waktu Penelitian 

Penelitian ini di lakukan selama  bulan di Laboratorium Matematika 

Universitas Pertahanan Republik Indonesia Jawa Barat dari bulan 

November 2024 – April 2025. 
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Tabel 3. 1 Jadwal Penelitian 

No Kegiatan 
2024  2025  

Sep Okt Nov Des Jan Feb Mar Apr 

1. Pembuatan Draft 

Skripsi 

        

2. Proses 

Pembimbingan 

        

3. Sidang Seminar 

Proposal Skripsi 

        

4. Perbaikan 

Proposal Skripsi 

        

5. Pengumpulan 

Data 

        

6. Analisis Data         

7. Penyusunan 

Laporan 

Penelitian/Skripsi 

        

8. Sidang Seminar 

Hasil Skripsi 

        

9. Sidang Skripsi         

10. Perbaikan 

Skripsi 

        

11. Penyerahan 

Skripsi kepada 

Program Studi 

        

 

3.3 Alat dan Bahan 

Data yang digunakan dalam penelitian ini diperoleh melalui berbagai 

sumber resmi di bidang kesehatan dan epidemiologi, seperti BPJS dan 

Badan Penelitian dan Pengembangan Kesehatan yang dapat di akses 
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melalui web kesehatan maupun jurnal publikasi kesehatan. Penelitian ini 

menggunakan data angka insiden cacar air, tingkat penularan, cakupan 

vaksinasi, periode inkubasi, serta tingkat pemulihan dan perawatan yang 

relevan. Pengolahan dan pemodelan data dilakukan dengan menggunakan 

Matlab R2022a dan Maple 22 sebagai perangkat untuk analisis pemodelan 

dan simulasi. Maple digunakan dalam membangun model SVEITR serta 

menghitung nilai 𝑅0  melalui pendekatan Next Generation Matrix (NGM). 

Selain itu, Matlab mendukung simulasi numerik dan visualisasi hasil analisis 

model dalam bentuk grafik, yang berperan dalam menilai dampak berbagai 

intervensi seperti vaksinasi dan perawatan medis terhadap penyebaran 

cacar air. 

3.4 Variabel Penelitian 

Penelitian ini menyoroti beberapa faktor penting yang memengaruhi 

pola penyebaran cacar air dalam populasi menggunakan model SVEITR. 

Faktor-faktor ini meliputi: 

Tabel 3. 2 Variabel Penelitian 

VARIABEL BEBAS 

Variabel Keterangan Satuan 

t Waktu hari 

VARIABEL TERIKAT 

Variabel Keterangan Satuan 

S Jumlah populasi yang rentan terhadap 

varicella 

Orang/hari 

V Jumlah populasi yang divaksin varicella Orang/hari 

E Jumlah individu yang bergejala varicella Orang/hari 

I Jumlah individu yang terinfeksi varicella Orang/hari 

T Jumlah individu yang melakukan 

treatmen varicella 

Orang/hari 

R Jumlah individu yang sembuh dari 

varicella 

Orang/hari 
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PARAMETER MODEL 

Variabel Keterangan Satuan 

𝐴 Laju Kelahiran Parameter/hari 

𝛼 Laju vaksinasi dari individu Susceptible (S) 

ke Vaccinated (V) 

Parameter/hari 

𝛿 Laju individu divaksin yang tetap terinfeksi Parameter/hari 

𝛽 Laju penularan infeksi dari individu yang 

terinfeksi ke individu rentan  

Parameter/hari 

𝛾 laju transisi individu dari fase terpapar (E) 

menjadi fase terinfeksi (I) setelah masa 

inkubasi berakhir 

Parameter/hari 

𝜓 Laju individu terinfeksi menuju fase 

pengobatan 

Parameter/hari 

𝜀1 laju pemulihan individu dari fase 

pengobatan  menuju fase pulih  

Parameter/hari 

𝜀2 laju pemulihan individu dari fase terinfeksi  

menuju fase pulih tanpa menjalani 

pengobatan 

Parameter/hari 

𝜂 Laju individu kehilangan kekebalan dari 

individu yang pulih (R) dan kembali menjadi 

individu rentan 

Parameter/hari 

𝜇 Laju kematian alami pada setiap populasi Parameter/hari 

Sumber : diolah oleh peneliti 
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3.5 Prosedur Penelitian 

 

Gambar 3. 1 Diagram Alur Prosedur Penelitian 

Sumber : diolah oleh peneliti 

Penelitian ini dimulai dengan melakukan studi literatur untuk 

mengumpulkan informasi, kendala, dan data terkait dinamika penyebaran 

penyakit cacar air. Penelitian terdahulu telah memodelkan menggunakan 

model SEIR yang selanjutnya berkembang menjadi model SVEIR dengan 

menambahkan kompartemen vaksinasi. Model ini memiliki kekurangan 
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yang mana tidak ada perawatan untuk menjadi populasi recovered. 

Penelitian lain menyebutkan bahwa terdapat pengembangan model 

epidemiologi lain yang membahas tentang varicella yaitu model SEITR 

dengan menambahkan kompartemen treatmen atau sembuh dengan 

perawatan. Selanjutnya dalam penelitian tersebut menyebutkan bahwa 

memiliki kendala yang mana data vaksinasi yang kurang lengkap sehingga 

analisis bilangan reproduksi dasar masih kurang efektif. Studi literatur yang 

dicari mencakup data seperti tingkat vaksinasi (𝜗), tingkat penularan (𝛽), 

masa inkubasi (𝛼), laju pemulihan (𝛾), dan laju perawatan (𝜏), serta hasil 

penelitian terdahulu yang mendukung pemodelan matematika.  

 

Gambar 3. 2 Diagram Model SEITR 

Sumber : Musarifa (2021) 

dengan : 

 𝑑𝑆

𝑑𝑡
=  𝜓 −  𝛼𝑆𝐼 −  𝜑𝑆 − 𝜗𝑆 −  𝛾𝑆 

𝑑𝐸

𝑑𝑡
=  𝜃𝐼𝑉 + 𝛼𝑆𝐼 −  𝛽𝐸 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
=  𝛽𝐸 − (𝛿 +  𝜇(1 −  𝛿) +  𝛾)𝐼 

𝑑𝑇

𝑑𝑡
=  𝛽 =  𝛿𝐼 +  𝜌𝑇 −  𝛾𝑇 

𝑑𝑇

𝑑𝑡
=  𝜑𝑆 + 𝜇(1 −  𝛿)𝐼 +  𝜌𝑇  −  𝛾𝑅 

 

 

 

 

 

 

 

 

(3.1) 
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Gambar 3. 3 Diagram Model SVEIR 

Sumber : El Mesadi & Ali (2024) 

dengan : 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(3.2) 
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Langkah berikutnya adalah membangun Next Generation Matrix 

(NGM) untuk menghitung bilangan reproduksi dasar (𝑅0). Nilai (𝑅0) yang 

dihitung digunakan untuk mengevaluasi potensi penyebaran penyakit. Jika 

𝑅0>1, ini menunjukkan bahwa wabah memiliki potensi untuk menyebar 

lebih luas dalam populasi. Sebaliknya, jika 𝑅0≤1, wabah cenderung mereda 

atau berhenti menyebar. 

Berdasarkan hasil analisis nilai 𝑅0, simulasi numerik dilakukan untuk 

mengeksplorasi berbagai skenario, baik untuk melihat perkembangan 

penyebaran penyakit ketika 𝑅0 >1 maupun untuk mengevaluasi strategi 

intervensi seperti vaksinasi atau perawatan medis untuk menurunkan nilai 

𝑅0. Simulasi ini bertujuan untuk menghasilkan visualisasi dinamika penyakit 

dalam berbagai kondisi. Hasil simulasi kemudian diinterpretasikan untuk 

memberikan wawasan tentang dinamika penyebaran penyakit dan 

efektivitas intervensi yang diusulkan. 

Akhirnya, hasil interpretasi dikompilasi untuk merumuskan kesimpulan 

penelitian. Kesimpulan ini mencakup evaluasi dinamika penyakit cacar air 

berdasarkan model SVEITR serta rekomendasi intervensi berbasis hasil 

analisis model dan simulasi yang telah dilakukan. Penelitian diakhiri dengan 

penyusunan laporan lengkap yang merangkum seluruh prosedur, hasil, dan 

implikasi dari penelitian ini. 

2.6 Metode Analisis 

Penelitian ini menggunakan model awal SVEIR dan SEITR yang 

kemudian model tersebut dikembangkan menjadi SVEITR, metode analisis  

yang akan dilakukan dalam penelitian ini : 

1. Analisis kestabilan titik equilibrium 

Metode analisis kestabilan bertujuan untuk mengevaluasi apakah 

solusi sistem epidemiologi akan kembali ke titik ekuilibrium setelah 



 

26 
 

Universitas Pertahanan Republik Indonesia 

terganggu oleh gangguan kecil. Titik ekuilibrium diperoleh dengan 

menyelesaikan sistem persamaan diferensial pada kondisi stasioner 

(
𝑑𝑥

𝑑𝑡
= 0), di mana 𝑋 = (𝑆, 𝐸, 𝐼, 𝑅, … ) mewakili kompartemen dalam model. 

Untuk menentukan kestabilan titik ekuilibrium, digunakan pendekatan 

linierisasi dengan membangun matriks Jacobian, yaitu matriks turunan 

parsial sistem terhadap variabel model. 

Matriks Jacobian didefinisikan sebagai:  

 

𝐽 =

[
 
 
 
 
 
 
 
𝜕𝑓1
𝜕𝑥1

𝜕𝑓1
𝜕𝑥2

𝜕𝑓2
𝜕𝑥1

𝜕𝑓2
𝜕𝑥2

⋯

𝜕𝑓1
𝜕𝑥𝑛

𝜕𝑓2
𝜕𝑥𝑛

⋮ ⋱ ⋮
𝜕𝑓𝑛
𝜕𝑥1

𝜕𝑓𝑛
𝜕𝑥1

⋯
𝜕𝑓𝑛
𝜕𝑥𝑛]

 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

(3.3) 

fungsi 𝑓𝑖 adalah fungsi perubahan laju kompartemen 𝑥𝑖.  

Stabilitas ditentukan dengan menganalisis nilai eigen ( 𝜆 ) dari matriks 

Jacobian pada titik ekuilibrium: 

a) Jika semua nilai eigen memiliki bagian real negatif (𝑅𝑒(𝜆) < 0), maka 

titik ekuilibrium stabil secara asimtotik. 

b) Jika ada nilai eigen dengan bagian real positif (𝑅𝑒(𝜆) > 0), maka titik 

ekuilibrium tidak stabil. 

2. Analisis  bilangan reproduksi dasar 

Bilangan reproduksi dasar (𝑅0) dapat dihitung dari nilai eigen matriks 

Jacobian. Untuk model epidemiologi SEIR (atau variasinya seperti 

SVEITR), 𝑅0 sering kali dihitung sebagai  

 
𝑅0 =

𝛽

𝛾 + 𝜇 + 𝛿
 

 

(3.4) 

 

dimana 𝛽  adalah laju penularan, dan 𝛾 , 𝜇 , dan 𝛿  adalah laju pemulihan, 

kematian alami, dan transisi lainnya (misalnya dari terpapar ke infeksi). 

Setelah 𝑅0  dihitung, analisis nilai 𝑅0 untuk menentukan potensi 

penyebaran wabah dalam populasi: 
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• Jika 𝑅0 > 1 , infeksi dapat berkembang biak dan menyebar dalam 

populasi. 

• Jika 𝑅0 <1, infeksi akan cenderung mereda dan tidak akan menyebar. 

• 𝑅0 = 1 menunjukkan titik keseimbangan yang sangat kritis, di mana 

infeksi tidak berkembang atau menurun. 

3. Analisis sensivitas 

Analisis sensitivitas bertujuan untuk mengukur pengaruh perubahan 

parameter model terhadap hasil model, seperti bilangan reproduksi dasar 

(𝑅0) atau prevalensi penyakit. Hal ini membantu mengidentifikasi parameter 

yang paling signifikan dalam memengaruhi penyebaran penyakit, sehingga 

dapat memandu strategi pengendalian. 

Sensitivitas suatu hasil model 𝑌 terhadap parameter 𝑝 dalam bentuk 

sensivitas elastisitas(relatif) dapat dinyatakan sebagai: 

 
𝐸𝑆𝑝

𝑌 =
𝜕𝑌

𝜕𝑝
.
𝑝

𝑌
 

 

(3.5) 
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BAB IV 
HASIL PENELITIAN DAN PEMBAHASAN  

 

4.1 Asumsi Model 

Model matematika yang dikembangkan dalam penyebaran penyakit 

varicella adalah model SVEITR dengan membagi populasi individu menjadi 

enam kompartemen: Susceptible (S) yaitu individu yang rentan terhadap 

penyakit varicella, Vaccined (V) yaitu individu yang telah menerima vaksin 

varicella, Exposed (E) yaitu individu pada fase inkubasi virus yang telah 

terpapar virus varicella tapi belum menunjukkan gejala penyakit varicella, 

Infected (I) yaitu individu yang sedang mengalami gejala dan dapat 

menularkan virus varicella kepada orang lain dengan probabilitas yang 

sama, Treated (T) yaitu individu yang sedang dalam pengobatan atau 

perawatan dari penyakit varicella, Recovered (R) yaitu individu yang telah 

sembuh dari penyakit varicella.Berdasarkan pada sejumlah kompartemen-

kompartemn tersebut dibuat asumsi yang bertujuan untuk 

menyederhanakan kompleksitas pemodelan matematika penyebaran 

penyakit varicella tanpa menghilangkan esensi dinamika epidemiologi yang 

terjadi. Asumsi-asumsi tersebut adalah : 

1. Karakteristik penyakit varicella di tiap negara dianggap sama dengan 

tidak mempertimbangkan faktor iklim, sehingga dapat mengggunakan 

data dari wilayah berbeda menurut Cheng et al., 2022. 

2. Populasi dibedakan menjadi 6 kelompok yaitu Susceptible (S), 

Vaccined (V), Exposed (E), Infected (I), Treated (T), dan Recovered 

(R). 

3. Populasi yang terinfeksi dikelompokkan dalam dua kategori yaitu 

populasi Exposed (E) dimana individu-individu terinfeksi tetapi belum 

menularkan penyakit dan populasi Infected (I) individu-individu 

terinfeksi dan dapat menularkan penyakit. 

4. Jumlah populasi kematian dan kelahiran konstan. 

5. Penyakit dapat disembuhkan secara alami dan treatmen. 
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6. Individu yang telah sembuh dapat Kembali menjadi individu rentan. 

7. Individu yang telah divaksinasi dapat terkena penyakit dan dapat 

Kembali menjadi individu rentan. 

8. Terdapat laju kematian alami pada setiap subpopulasi. 

9. Faktor kelahiran diasumsikan masuk dalam subpopulasi rentan. 

4.2 Konstruksi Model 

Variabel dan parameter yang telah didefinisikan di tabel 3.2 di atas 

dan sejumlah asumsi yang telah ditentukan akan digunakan sebagai dasar 

pembuatan diagram transmisi penyebaran penyakit varicella yang 

selanjutnya akan dilakukan pembentukan model matematika penyebaran 

penyakit varicella dengan pengaruh vaksin dan pengobatan 

direpresentasikan sebagai berikut : 

 

Gambar 4. 1 Diagram Model Penyebaran Varicella 

Sumber : diolah oleh peneliti 

Berikut adalah penjelasan proses pembentukan model transmisi 

varicella untuk tiap kompartemen. 

1. Kompartemen Susceptible 

a. Bertambahnya populasi disebabkan oleh masuknya individu 

baru ke dalam populasi melalui proses requirtment rate yang 

diasumsikan masuk ke kompartemen rentan dengan laju 𝐴 , 
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sehingga menambah populasi sebesar 𝐴  individu per satuan 

waktu. 

b. Berkurangnya populasi karena proses vaksinasi, yaitu sebagian 

individu rentan mendapatkan vaksinasi dan berpindah ke 

kompartemen 𝑉 dengan laju 𝛼. Maka, pengurangan populasi S 

akibat vaksinasi adalah sebesar 𝛼𝑆 per satuan waktu. 

c. Berkurangnya populasi rentan karena infeksi, yaitu individu 

rentan yang melakukan kontak dengan individu yang terinfeksi 

𝐼  dan kemudian terinfeksi penyakit varicella. Tingkat kontak 

diasumsikan sebesar 𝛽 , sehingga jumlah individu rentan yang 

terinfeksi dan berpindah ke kompartemen 𝐸  adalah sebesar 

𝛽𝑆𝐼 per satuan waktu. 

d. Berkurangnya populasi karena kematian alami, yaitu individu 

dalam kompartemen 𝑆  yang meninggal dunia secara alami 

dengan laju  𝜇 , maka pengurangannya adalah sebesar 𝜇𝑆  per 

satuan waktu. 

e. Bertambahnya populasi 𝑆  karena kehilangan kekebalan, yaitu 

individu yang sebelumnya berada pada kompartemen Vaccined 

dan Recovered dapat kehilangan imunitasnya. Individu dari 

kompartemen 𝑉 kembali menjadi rentan dengan laju 𝛿, sehingga 

menambah 𝑆  sebesar 𝛿𝑉 . Sementara itu, individu dari 

kompartemen 𝑅  berpindah ke 𝑆  dengan laju kehilangan 

kekebalan 𝜂, sehingga menambah populasi 𝑆 sebesar 𝜂𝑅. 

Dengan demikian, laju perubahan populasi rentan 𝑆  selama selang 

waktu 𝑡 adalah: 

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 

2. Kompartemen Vaccined 

a. Bertambahnya populasi disebabkan oleh proses vaksinasi 

terhadap individu yang sebelumnya berada pada kompartemen 
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𝑆 dengan laju vaksinasi sebesar 𝛼. Maka, populasi 𝑉 bertambah 

sebesar 𝛼𝑆 per satuan waktu. 

b. Berkurangnya populasi karena infeksi, yaitu sebagian individu 

yang telah divaksinasi masih berpotensi terinfeksi penyakit 

varicella (vaksin tidak 100% efektif). Infeksi ini terjadi dengan 

laju (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝑖 , sehingga populasi 𝑉  berkurang sebesar (1 −

𝛿)𝛽𝑉,  per satuan waktu. 

c. Berkurangnya populasi karena kehilangan kekebalan pasca 

vaksinasi, dengan laju 𝛿, yang menyebabkan individu berpindah 

kembali ke kompartemen 𝑆 , sehingga populasi 𝑉  berkurang 

sebesar 𝛿𝑉. 

d. Berkurangnya populasi karena kematian alami individu yang 

berada di dalam kompartemen 𝑉, dengan laju kematian 𝜇, maka 

populasi berkurang sebesar 𝜇𝑉. 

Dengan demikian, laju perubahan populasi dalam kompartemen 𝑉 

adalah: 

𝑑𝑉

𝑑𝑡
= 𝛼𝑆 − (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛿𝑉 − 𝜇𝑉 

3. Kompartemen Exposed 

a. Bertambahnya populasi akibat individu rentan 𝑆 yang terinfeksi 

dan berpindah ke 𝐸 dengan laju infeksi sebesar  𝛽𝑆𝐼 

b. Bertambahnya populasi dari individu yang telah divaksinasi 

namun masih bisa terinfeksi, yaitu dari kompartemen 𝑉, dengan 

laju infeksi (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼. 

c. Berkurangnya populasi karena transisi ke fase infeksius aktif 𝐼, 

dengan laju 𝛾, sehingga populasi 𝐸 berkurang sebesar 𝛾𝐸. 

d. Berkurangnya populasi karena kematian alami dengan laju  𝜇 , 

maka populasi berkurang sebesar 𝜇𝐸 

 

Dengan demikian, laju perubahan populasi dalam kompartemen 𝐸 

adalah: 
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𝑑𝐸

𝑑𝑡
= 𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛾𝐸 − 𝜇𝐸 

4. Kompartemen Infected 

Perubahan populasi 𝐼 selama waktu 𝑡 dipengaruhi oleh: 

a. Bertambahnya populasi akibat individu yang sebelumnya berada 

pada kompartemen 𝐸  yang berkembang menjadi infeksius 

dengan laju 𝛾, sehingga populasi 𝐼 bertambah sebesar 𝛾𝐸. 

b. Berkurangnya populasi karena proses penyembuhan alami 

dengan laju 𝜀2, sehingga populasi 𝐼 berkurang sebesar 𝜀2𝐼. 

c. Berkurangnya populasi karena individu berpindah ke 

kompartemen 𝑇  dengan laju 𝜓, sehingga pengurangan terjadi 

sebesar 𝜓𝐼. 

d. Berkurangnya populasi karena kematian alami dengan laju  𝜇 , 

menyebabkan pengurangan sebesar 𝜇𝐼. 

Dengan demikian, laju perubahan populasi dalam kompartemen 𝐼 

adalah: 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= 𝛾𝐸 − 𝜓𝐼 − 𝜀2𝐼 − 𝜇𝐼 

5. Kompartemen Treated 

Perubahan populasi 𝑇 selama waktu 𝑡 dipengaruhi oleh: 

a. Bertambahnya populasi karena individu dari kompartemen 𝐼 

yang tidak sembuh secara alami, melainkan menjalani 

perawatan, berpindah ke 𝑇 dengan laju 𝜓, sehingga populasi 𝑇 

bertambah sebesar 𝜓𝐼. 

b. Berkurangnya populasi karena sembuh dari perawatan dan 

berpindah ke kompartemen 𝑅, dengan laju 𝜀1, sehingga populasi 

𝑇 berkurang sebesar 𝜀1𝑇. 
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c. Berkurangnya populasi karena kematian alami dengan laju 𝜇, 

menyebabkan pengurangan sebesar 𝜇𝑇. 

Dengan demikian, laju perubahan populasi dalam kompartemen T 

adalah: 

𝑑𝑇

𝑑𝑡
= 𝜓𝐼 − 𝜀1𝑇 − 𝜇𝑇 

6. Kompartemen Recovered 

Perubahan populasi 𝑅 selama waktu 𝑡 dipengaruhi oleh: 

a. Bertambahnya populasi karena individu yang sembuh dari 

infeksi secara alami, yaitu dari kompartemen 𝐼  dengan laju 

kesembuhan 𝜀2, menghasilkan peningkatan populasi 𝑅 sebesar 

𝜀2𝐼. 

b. Bertambahnya populasi dari individu dalam perawatan 𝑇 yang 

sembuh, dengan laju 𝜀1, menambah populasi 𝑅 sebesar 𝜀1𝑇. 

c. Berkurangnya populasi karena kehilangan kekebalan dan 

berpindah kembali ke kompartemen 𝑆 , dengan laju 𝜂 , maka 

populasi 𝑅 berkurang sebesar 𝜂𝑅. 

d. Berkurangnya populasi karena kematian alami dengan laju 𝜇, 

mengurangi populasi sebesar 𝜇𝑅. 

Dengan demikian, laju perubahan populasi dalam kompartemen 𝑅 

adalah: 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= 𝜀2𝐼 + 𝜀1𝑇 − 𝜂𝑅 − 𝜇𝑅 

Interaksi dari masing-masing kompartemen pada gambar 4.1 dapat 

ditetapkan persamaan model matematika penyebaran varicella sebagai 

berikut : 
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 𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 

 

 

 

 

 

(4.1) 

 𝑑𝑉

𝑑𝑡
= 𝛼𝑆 − (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛿𝑉 − 𝜇𝑉 

 𝑑𝐸

𝑑𝑡
= 𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛾𝐸 − 𝜇𝐸 

 𝑑𝐼

𝑑𝑡
= 𝛾𝐸 − 𝜓𝐼 − 𝜀2𝐼 − 𝜇𝐼 

 𝑑𝑇

𝑑𝑡
= 𝜓𝐼 − 𝜀1𝑇 − 𝜇𝑇 

 𝑑𝑅

𝑑𝑡
= 𝜀2𝐼 + 𝜀1𝑇 − 𝜂𝑅 − 𝜇𝑅 

 

4.3 Titik Kesetimbangan  

Titik ekuilibrium berdasarkan persamaan 4.1 terdapat 2 titik 

kesetimbangan yaitu titik kesetimbangan non endemik dan titik 

kesetimbangan endemik.  

Titik kesetimbangan non endemik merupakan kondisi ketika setiap 

kompartemen dalam model tidak mengalami perubahan terhadap waktu, 

yaitu ketika laju perubahan seluruh variabel sama dengan nol. Dalam 

konteks model SVEITR untuk penyakit varicella, titik ekuilibrium dapat 

diperoleh dengan menyamakan turunan waktu dari setiap kompartemen 

terhadap nol. Sistem persamaan diferensial (4.1) yang digunakan adalah 

sebagai berikut: 

 𝑑𝑆

𝑑𝑡
=

𝑑𝑉

𝑑𝑡
=

𝑑𝐸

𝑑𝑡
=

𝑑𝐼

𝑑𝑡
=

𝑑𝑇

𝑑𝑡
=

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= 0 

 

Nilai setiap parameter positif sehingga persamaan 4.1 dapat ditulis 

dengan: 

 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 = 0 (4.2) 

 𝛼𝑆 − (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛿𝑉 − 𝜇𝑉 = 0 (4.3) 

 𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 − 𝛾𝐸 − 𝜇𝐸 = 0 (4.4) 
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 𝛾𝐸 − 𝜓𝐼 − 𝜀2𝐼 − 𝜇𝐼 = 0 (4.5) 

 𝜓𝐼 − 𝜀1𝑇 − 𝜇𝑇 = 0 (4.6) 

 𝜀2𝐼 + 𝜀1𝑇 − 𝜂𝑅 − 𝜇𝑅 = 0 (4.7) 

 

Model tersebut selanjutnya dianalisis kondisi ketika model berada 

dalam keadaan setimbang, yaitu ketika kondisi di mana laju perubahan 

setiap subpopulasi terhadap waktu bernilai nol, yang mengindikasikan tidak 

adanya dinamika populasi seiring waktu. Dalam konteks ini, yang dimaksud 

adalah keadaan setimbang bebas varicella, yaitu ketika seluruh individu 

yang terinfeksi telah sembuh dan tidak terdapat lagi kasus infeksi aktif di 

dalam populasi, dengan syarat I = 0. Berdasarkan syarat tersebut, maka 

dapat diturunkan bentuk titik ekuilibrium bebas penyakit dari sistem 

persamaan 4.2 seperti berikut: 

𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 = 0 

𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − (𝛼 + 𝛽𝐼 + 𝜇)𝑆 = 0 

Subtitusi 𝐼 = 0 ke persamaan 4.2 sehingga diperoleh: 

 
𝑆∗ =

𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅

𝛼 + 𝛽𝐼 + 𝜇
 

 

 
𝑆∗ =

𝐴 + 𝛿𝑉

𝛼 + 𝜇
 

(4.9) 

Dari persamaan 4.3 diperoleh: 

 𝛼𝑆 − (1 − 𝛿)𝛽𝑉 − 𝛿𝑉 − 𝜇𝑉 = 0  

 𝛼𝑆 − ((1 − 𝛿)𝛽 + 𝛿 + 𝜇)𝑉 = 0  

 
𝑉∗ =

𝛼𝑆

(1 − 𝛿)𝛽 + 𝛿 + 𝜇
 

(4.10) 

 

Subtitusi persamaan 4.9 ke persamaan 4.10 diperoleh: 
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𝑆∗ =
𝐴(𝛿 + 𝜇)

𝜇(𝛼 + 𝛿 + 𝜇)
 

 

(4.11) 

 
𝑉∗ =

𝐴𝛼

𝜇(𝛼 + 𝛿 + 𝜇)
 

(4.12) 

 

Solusi titik kesetimbangan dalam model penyebaran penyakit varicella 

pada penelitian ini sebagai berikut: 

𝐷𝐹𝐸(𝑆, 𝑉, 𝐸, 𝐼, 𝑇, 𝑅) =

(

 
 

𝑆∗ =
𝐴(𝛿 + 𝜇)

𝜇(𝛼 + 𝛿 + 𝜇)
,

𝑉∗ =
𝐴𝛼

𝜇(𝛼 + 𝛿 + 𝜇)
, 𝐸 = 0, 𝐼 = 0, 𝑇 = 0, 𝑅 = 0

)

 
 

  

Pada titik kesetimbangan non-endemik (DFE), diasumsikan tidak ada 

individu yang terinfeksi (𝐼 = 0), sehingga hanya nilai populasi rentan dan 

vaksinasi yang digunakan, yaitu 𝑆 = 𝑆∗ dan 𝑉 = 𝑉∗ 

Titik kesetimbangan endemik terjadi ketika terdapat persebaran 

penyakit di dalam populasi di suatu wilayah pada model persebaran 

penyakit cacar air varicella titik kesetimbangan endemik terjadi pada saat 

𝐸 ≠ 0, 𝐼 ≠ 0, 𝑇 ≠ 0, 𝑅 ≠ 0   dengan mensubtitusikan nilai nilai tersebut 

diperoleh titik setimbang penyebaran penyakit sebagai berikut: 

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 

⇔ 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − 𝛼𝑆 − 𝛽𝑆𝐼 − 𝜇𝑆 = 0 

⇔ 𝐴 + 𝛿𝑉 + 𝜂𝑅 − (𝛼 + 𝛽𝐼 + 𝜇)𝑆 = 0 

 
𝑆∗ =

𝐴 + 𝛿𝑉∗ + 𝜂𝑅∗

𝛼 + 𝛽𝐼∗ + 𝜇
 

(4.13) 

 
𝑉∗ =

𝛼𝑆∗

(1 − 𝛿)𝛽 + 𝛿 + 𝜇
 

(4.14) 
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𝐸∗ =  

𝛽𝑆∗𝐼∗ + (1 − 𝛿)𝛽𝑉∗

𝛾 + 𝜇
 

 

(4.15) 

 
𝐼∗ =

𝛾𝐸∗

1 + 𝜇
 

(4.16) 

 
𝑇∗ =

(1 − 𝜓)𝐼∗

𝜀 + 𝜇
 

(4.17) 

 
𝑅∗ =

𝜓𝐼∗ + 𝜀𝑇∗

𝜂 + 𝜇
 

(4.18) 

4.4 Analisis Kestabilan 

Analisis kestabilan merupakan salah satu pendekatan penting dalam 

studi dinamika sistem epidemiologi, karena memungkinkan untuk 

menentukan apakah suatu titik keseimbangan bersifat stabil atau tidak 

terhadap gangguan kecil di sekitarnya. Dalam konteks pemodelan varicella 

dengan pendekatan SVEITR, analisis kestabilan digunakan untuk 

mengevaluasi perilaku sistem ketika berada pada titik keseimbangan bebas 

penyakit maupun titik keseimbangan endemik. Titik keseimbangan 

dikatakan stabil jika solusi dari sistem diferensial akan tetap berada di 

sekitar titik tersebut atau kembali ke titik tersebut setelah mengalami sedikit 

gangguan. Dalam bagian ini, akan dilakukan penurunan bentuk linear dari 

sistem dengan menggunakan matriks jacobian seperti berikut: 

𝐽 =

(

 
 
 

−𝛼 − 𝜇 𝛿 0 −𝛽𝑆∗ 0 𝜂
𝛼 −𝛿 − 𝜇 0 −(1 − 𝛿)𝛽𝑉∗ 0 0
0 0 −𝛾 − 𝜇 𝛽𝑆∗ + (1 − 𝛿)𝛽𝑉∗ 0 0
0 0 𝛾 −𝜇 − 𝜓 − 𝜀2 0 0
0 0 0 𝜓 −𝜀1 − 𝜇 0
0 0 0 𝜀2 𝜀1 −𝜂 − 𝜇)

 
 
 

 

Dengan 𝑆∗ adalah persamaan 4.11 dan 𝑉∗ adalah persamaan 4.12. 

Matriks jacobian 𝐽 di atas selanjutnya ditentukan nilai karakteristik dan 

dianalisis lebih lanjut untuk menentukan sifat kestabilan dari model yang 

telah dibangun, sehingga diperoleh nilai eigen tersebut adalah 
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  𝜆1 = −𝛼 − 𝛿 − 𝜇 𝜆2 = −𝜀1 − 𝜇   

  𝜆3 = −𝜂 − 𝜇 𝜆4 = −𝜇   

Sedangkan 𝜆5 dan 𝜆6 berupa nilai eigen yang sangat kompleks sehingga 

dihitung nilai numeriknya saja, yaitu: 

𝜆5 = −0.039286940 dan 𝜆6 = −0.188977242 

Berdasarkan nilai eigen di atas didapat bahwa nilai eigenya negatif 

maka titik kesetimbangan non edemik di katakan stabil. Jika 𝑅0 < 1, maka 

setiap individu terinfeksi menghasilkan kurang dari satu kasus baru secara 

rata-rata. Akibatnya, infeksi tidak mampu menyebar secara berkelanjutan, 

dan sistem akan menuju ke titik kesetimbangan non-endemik dan akan 

dikatakan stabil.  

Tabel 4. 1 Nilai Parameter 

variabel Value sumber 

𝐴 9 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

𝛼 0.00504 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

𝛿 0.03423 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

𝛽 0.000010778 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

𝛾 0.00242 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

𝜓 0.075 San Martin (2023) 

𝜀1 0.037 San Martin (2023) 

𝜀2 0,04 San Martin (2023) 

𝜂 0.000429 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 
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𝜇 0.00001694 Phuket Provincial Public 

Health Office(2021) 

Sumber : diolah oleh peneliti 

4.5 Bilangan Reproduksi Dasar 

Bilangan reproduksi dasar 𝑅0 merupakan indikator penting dalam 

menentukan potensi penyebaran suatu penyakit menular. Nilai ini diperoleh 

dengan menghitung nilai eigen dominan (maksimum) dari matriks generasi 

yang dikonstruksi berdasarkan model. Matriks Jacobian yang digunakan 

dalam perhitungan ini dibentuk dari sistem persamaan diferensial yang 

menggambarkan laju infeksi baru dan perubahan status individu dalam 

populasi pada kompartemen yang terinfeksi, yaitu 𝐸, 𝐼, 𝑇 . Dengan 

pendekatan ini, diperoleh bentuk matriks Jacobian sebagai berikut: 

 
𝐽𝐸𝐼𝑇 = (

−𝛾 − 𝜇 𝛽𝑆 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉 0
𝛾 −𝜇 − 𝜓 − 𝜀2 0
0 𝜓 −𝜇 − 𝜀1

) 
 

Bilangan reproduksi dasar ( 𝑅0 ) selanjutnya didapatkan dengan 

membangun sebuah matriks yang di sebut Next Matrix Generation (NGM), 

dengan sistem persamaan jacobian diatas untuk membentuk NGM yang 

kemudian akan di definisikan matriks 𝐹 sebagai infeksi baru yang muncul 

dan juga 𝑉  sebagai bagian dari perpindahan antara kompartement 

infeksius.  

Matriks 𝐹  dibentuk dari laju infeksi baru yang masuk ke dalam 

kompartemen yang berperan dalam penyebaran penyakit, dalam hal ini 

kompartemen 𝐸  (terpapar). Maka total laju infeksi baru yang masuk ke 

kompartemen 𝐸 dirumuskan sebagai: 

𝐹 = 𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉𝐼 

Membentuk matriks 𝐹 , dihitung turunan parsial dari 𝐹𝐸 terhadap 

kompartemen yang berkontribusi dalam penularan, yaitu 𝐸 dan 𝐼. Dengan 
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menghitung turunan parsial tersebut, diperoleh bentuk matriks 𝑭  sebagai 

berikut: 

𝐹(𝑥) = (
𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉

0
) 

Diturunkan terhadap (𝐸, 𝐼): 

𝐹 = (

𝜕𝐹1

𝜕𝐸

𝜕𝐹1

𝜕𝐼

𝜕𝐹1

𝜕𝑇
0 0 0
0 0 0

) = (
0 𝛽𝑆 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉 0
0 0 0
0 0 0

) 

Baris pertama berasal dari turunan 𝐹  terhadap 𝐼, sedangkan baris 

lainnya bernilai nol karena tidak ada infeksi baru yang secara langsung 

berasal dari kompartemen I dan E. 

Matriks V, Matriks ini menggambarkan laju perpindahan individu antar 

kompartemen infeksius, selain infeksi baru. Dalam hal ini, kompartemen 

yang diperhatikan adalah 𝐸 (terpapar), 𝐼 (infeksius), dan 𝑇 (pengobatan). 

Rumus umum untuk 𝑉(𝑥) adalah: 

𝑉(𝑥) =  𝑙𝑎𝑗𝑢 𝑘𝑒𝑙𝑢𝑎𝑟 −  𝑙𝑎𝑗𝑢 𝑚𝑎𝑠𝑢𝑘 

Langkah selanjutnya adalah mengambil turunan parsial dari fungsi 𝑉(𝑥) 

terhadap variabel 𝐸, 𝐼, 𝑑𝑎𝑛 𝑇, yaitu: 

𝑉 =

(

 
 
 

𝜕𝑉1

𝜕𝐸

𝜕𝑉1

𝜕𝐼

𝜕𝑉1

𝜕𝑇
𝜕𝑉2

𝜕𝐸

𝜕𝑉2

𝜕𝐼

𝜕𝑉2

𝜕𝑇
𝜕𝑉3

𝜕𝐸

𝜕𝑉3

𝜕𝐼

𝜕𝑉3

𝜕𝑇 )

 
 
 

= (
𝛾 + 𝜇 0 0
−𝛾 𝜇 + 𝜓 + 𝜀2 0
0 −𝜓 𝜇 + 𝜀1

) 

Matriks 𝑉  ini nantinya akan digunakan bersama dengan matriks 𝐹  untuk 

menghitung bilangan reproduksi dasar 𝑅0 melalui rumus: 

𝑅0 = 𝜌(𝐹𝑉−1) 
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𝑅0 dicari dengan rumus di atas, maka dihitung terlebih dahulu nilai V invers, 

didapatkan: 

𝑉−1 =

(

 
 
 
 

1

𝛾 + 𝜇
0 0

𝛾

(𝛾 + 𝜇)(𝜇 + 𝜓 + 𝜀2)

1

𝜇 + 𝜓 + 𝜀2
0

0
𝜓

(𝜇 + 𝜓 + 𝜀2)(𝜇 + 𝜀1)

1

𝜇 + 𝜀1)

 
 
 
 

 

𝐾 = 𝐹𝑉−1 = (

𝑐𝛾

(𝛾 + 𝜇)(𝜇 + 𝜓 + 𝜀2)

𝑐

𝜇 + 𝜓 + 𝜀2
0

0 0 0
0 0 0

) 

Dengan 𝑐 =  𝛽𝑆𝐼 + (1 − 𝛿)𝛽𝑉 

Hasil akhir  𝑅0 kita bisa dapatkan  

𝑅0 = 𝜌(𝐾) = 𝑒𝑖𝑔𝑒𝑛𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 𝑡𝑒𝑟𝑏𝑒𝑠𝑎𝑟 𝑑𝑎𝑟𝑖 𝐾 

𝑅0 =
𝛾𝛽𝐴[(𝛿 + 𝜇) + (1 − 𝛿)𝛼]

𝜇(𝛼 + 𝛿 + 𝜇)(𝛾 + 𝜇)(𝜓 + 𝜀2 + 𝜇)
 

𝑅0 = 2.89 

Hasil perhitungan bilangan reproduksi dasar 𝑅0 secara numerik 

menunjukkan nilai sebesar 2.89. Nilai ini jauh lebih besar dari satu, yang 

menandakan bahwa penyakit Varicella bersifat sangat menular, di mana 

satu individu terinfeksi dapat menularkan penyakit ke tiga orang lainnya di 

dalam populasi yang sepenuhnya rentan. Dalam konteks pemodelan 

epidemiologi, nilai 𝑅0 menunjukkan bahwa penyakit memiliki potensi untuk 

menyebar secara luas di masyarakat yang menandakan bahwa penyakit ini 

bersifat endemik. 

4.6 Analisis Sensitivitas 

Analisis sensitivitas merupakan suatu pendekatan matematis yang 

digunakan untuk mengetahui seberapa besar pengaruh perubahan suatu 

parameter terhadap bilangan reproduksi dasar suatu model epidemiologi, 
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yang menjadi indikator utama dalam menentukan potensi penyebaran 

suatu penyakit. Strategi pengendalian penyakit dapat difokuskan pada 

aspek-aspek yang paling efektif dengan mengetahui sensitivitas masing-

masing parameter terhadap 𝑅0, seperti peningkatan tingkat vaksinasi atau 

penurunan laju kontak infeksius. Analisis sensitivitas dilakukan terhadap 

model SVEITR yang telah dikembangkan untuk mempelajari dinamika 

penyebaran penyakit, sehingga dapat memberikan gambaran yang lebih 

jelas mengenai parameter-parameter kunci yang berperan dalam 

pengendalian epidemi berdasarkan nilai 𝑅0 yang diperoleh sebagai berikut: 

 

Gambar 4. 2 Grafik 𝑹𝟎 terhadap Parameter 𝜶 

Sumber : diolah oleh peneliti 



 

43 
 

Universitas Pertahanan Republik Indonesia 

 

Gambar 4. 3 Grafik 𝑹𝟎 terhadap Parameter𝜷 

Sumber : diolah oleh peneliti 

 

Gambar 4. 4 Grafik 𝑹𝟎 terhadap Parameter𝜹 

Sumber : diolah oleh peneliti 
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Gambar 4. 5 Grafik 𝑹𝟎 terhadap Parameter 𝝍 

Sumber : diolah oleh peneliti 

Gambar 4.2, grafik tersebut menunjukkan pengaruh parameter 

𝛼 terhadap nilai bilangan reproduksi dasar 𝑅0  dalam model yang dianalisis. 

Terlihat bahwa seiring dengan peningkatan nilai 𝛼 dari 0 hingga 0.01, nilai 

𝑅0  mengalami penurunan secara perlahan namun konsisten. Hal ini 

menunjukkan bahwa parameter 𝛼, yang merepresentasikan laju vaksinasi 

atau perlindungan terhadap infeksi, memiliki peran signifikan dalam 

mengurangi potensi penyebaran penyakit, yaitu semakin besar nilai  𝑎𝑙𝑝ℎ𝑎, 

semakin kecil nilai 𝑅0, yang berarti penyebaran penyakit menjadi lebih 

terkendali. Gambar 4.3 menunjukkan bahwa nilai 𝑅0 meningkat secara 

linier seiring dengan kenaikan parameter𝛽 , yang merepresentasikan laju 

penularan penyakit. Semakin besar nilai 𝛽 , semakin tinggi pula nilai 𝑅0, 

yang berarti potensi penyebaran penyakit semakin besar. Hubungan ini 

menandakan bahwa pengendalian terhadap laju penularan sangat penting 

untuk menurunkan nilai 𝑅0  dan mencegah meluasnya wabah, seperti 

melalui pembatasan kontak atau intervensi kesehatan masyarakat. 

Gambar 4.4, Grafik menunjukkan bahwa nilai 𝑅0 menurun secara 

tajam saat parameter 𝛿 merepresentasikan laju individu yang telah divaksin 

namun tetap terinfeksi meningkat dari 0 hingga 0.1. Penurunan ini bersifat 

non-linear, dengan penurunan paling signifikan terjadi pada nilai 𝛿  yang 

rendah kemudian melandai seiring bertambahnya  𝛿 . Hal ini 

mengindikasikan bahwa semakin banyak individu yang tetap terinfeksi 

meskipun telah divaksin, maka efektivitas vaksin dalam menekan 
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penyebaran penyakit menurun, sehingga menyebabkan 𝑅0 lebih sulit 

ditekan, namun meskipun begitu, nilai 𝑅0 tetap mengalami penurunan, 

yang menunjukkan bahwa mekanisme lain dalam model masih 

berkontribusi dalam mengendalikan penyebaran penyakit. Grafik pengaruh 

parameter 𝜓  terhadap 𝑅0  pada gambar 4.5 sama menunjukkan Gerakan 

pengaruh parameter 𝜓  sama dengan pengaruh 𝛿  terhadap 𝑅0 . Artinya, 

semakin cepat individu yang terinfeksi mendapatkan pengobatan, maka 

semakin rendah potensi penularan penyakit dalam populasi. Hal ini 

menunjukkan bahwa peningkatan akses dan kecepatan pengobatan bagi 

individu yang terinfeksi merupakan strategi yang sangat efektif dalam 

menekan bilangan reproduksi dasar 𝑅0 dan mengendalikan penyebaran 

penyakit. 

4.7 Simulasi Numerik 

Simulasi model SVEITR seperti pada gambar 4.6 diberikan kondisi 

awal S(0)=85.000, V(0)=573, E(0)=700, I(0)=350, T(0)=100, R(0)=200, 

grafik menunjukkan dinamika penyebaran penyakit dalam populasi selama 

1.000 hari. 

 

Gambar 4. 6 Dinamika Populasi Penyebaran Penyakit Varicella 
terhadap Waktu 

Sumber : diolah oleh peneliti 
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Jumlah individu rentan (S) pada awalnya sangat tinggi dan menurun 

drastis akibat infeksi dan vaksinasi, lalu sedikit meningkat kembali setelah 

sekitar hari ke-400 dikarenakan transisi populasi sembuh dapat kembali 

menjadi populasi rentan. Populasi tervaksinasi (V) mengalami kenaikan 

awal hingga puncak sekitar hari ke-100, lalu menurun secara perlahan, 

menandakan bahwa sebagian besar populasi tervaksin telah berpindah 

menjadi populasi terpapar, terinfeksi, atau sembuh. Populasi terpapar (E) 

mengalami lonjakan besar hingga puncak sekitar hari ke-250, menunjukkan 

bahwa infeksi menyebar cepat pada fase awal sebelum akhirnya menurun 

seiring pengobatan dan pemulihan. Populasi terinfeksi (I) dan yang 

menjalani pengobatan (T) relatif kecil dibandingkan populasi lainnya, 

namun menunjukkan adanya kasus aktif yang bertahan dalam jangka waktu 

cukup lama. Sementara itu, populasi sembuh (R) terus meningkat secara 

signifikan hingga mendominasi keseluruhan populasi pada akhir simulasi, 

mencerminkan keberhasilan penanganan penyakit. Secara keseluruhan, 

model menunjukkan bahwa intervensi seperti vaksinasi dan pengobatan 

mampu menekan penyebaran penyakit dan mendorong pemulihan 

mayoritas populasi. 

Kekuatan model untuk setiap kompartemen dapat dilihat dari 

perubahan parameter laju yang mempengaruhi model pada masing-masing 

kompartemen, maka peneliti melakukan simulasi data terhadap data awal 

laju dengan mengambil beberapa variasi parameter yang mendekati data 

aslinya seperti pada gambar 4.7 sampai 4.11 sebagai berikut: 
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1. Kompartemen susceptible 

 

(a) 

 

(b) 

 

(c) 

 

(d) 

Gambar 4. 7 Simulasi Kompartemen Susceptible terhadap Parameter 
(a). 𝜶 (b). 𝜷 (c). 𝜹 (d). 𝜼 

Sumber : diolah oleh peneliti 

Gambar 4.7 menunjukkan pengaruh parameter 𝛼, 𝛽, 𝛿, dan η terhadap 

dinamika populasi rentan S(t) dalam model SVEITR varicella. Nilai 𝛼 

(tingkat vaksinasi) dan 𝛽 (laju penularan) berpengaruh signifikan terhadap 

laju penurunan S(t), semakin tinggi 𝛼, populasi rentan menurun lebih 

cepat karena lebih banyak individu divaksinasi, sedangkan peningkatan 𝛽 

juga mempercepat penurunan S(t) akibat peningkatan penularan. 

Sebaliknya, perubahan nilai 𝛿 (tingkat kegagalan vaksin) dan 𝜂 hampir 

tidak memengaruhi kurva S(t) yang menunjukkan bahwa kedua parameter 

ini berdampak kecil terhadap jumlah individu rentan dalam jangka waktu 

simulasi. 
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2. Kompartemen vaccined 

 

(a) 

 

(b) 

 

(c) 

Gambar 4. 8 Simulasi Kompartemen Vaccined terhadap Parameter 
(a). 𝜶 (b). 𝜷 (c). 𝜹  

Sumber : diolah oleh peneliti 

Gambar 4.8 menunjukkan dinamika populasi divaksinasi V(t) terhadap 

variasi parameter α, β, dan δ dalam model SVEITR. Subgrafik (a) 

memperlihatkan bahwa peningkatan 𝛼 secara signifikan menaikkan jumlah 

individu divaksinasi seiring waktu, mencerminkan efektivitas vaksinasi 

dalam memperbesar cakupan imunisasi. Subgrafik (b) menunjukkan bahwa 

peningkatan 𝛽 justru menurunkan populasi V(t), karena individu yang telah 

divaksinasi lebih cepat terpapar infeksi akibat tingginya risiko penularan, 

sehingga mereka keluar dari kelas V. Pada subgrafik (c), peningkatan 𝛿 

(tingkat kegagalan vaksin) menyebabkan penurunan jumlah populasi 
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divaksinasi dalam jangka panjang karena lebih banyak individu yang 

kehilangan perlindungan dari vaksin.  

3.     Kompartemen exposed 

 

(a) 

 

(b) 

 

(c) 

Gambar 4. 9 Simulasi Kompartemen Exposed terhadap Parameter (a). 
𝜷 (b). 𝜹 (c). 𝜸  

Sumber : diolah oleh peneliti 

Gambar 4.9 menunjukkan dinamika populasi terpapar E(t) terhadap 

variasi parameter 𝛽, 𝛿, dan 𝛾 (laju transisi dari E ke I) dalam model SVEITR. 

Subgrafik (a), peningkatan nilai 𝛽  menghasilkan peningkatan signifikan 

pada jumlah individu yang terpapar, menandakan bahwa semakin tinggi laju 

penularan, semakin besar jumlah populasi yang masuk ke kelas E. 

Subgrafik (b) menunjukkan bahwa peningkatan efektivitas vaksin 

menurunkan populasi E secara drastis, artinya vaksin yang lebih efektif 

mampu mengurangi risiko paparan infeksi. Pada subgrafik (c), peningkatan 
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𝛾 menyebabkan populasi E menurun karena individu yang terpapar lebih 

cepat berpindah ke kelas infeksius, sehingga waktu mereka berada di kelas 

E lebih singkat.  

4.  Kompartemen infected 

 

(a) 

 

(b) 

 

(c) 

Gambar 4. 10 Simulasi Kompartemen Infected terhadap Parameter 
(a). 𝜸 (b). 𝝍 (c). 𝜺𝟐 

Sumber : diolah oleh peneliti 

Gambar 4.10 menunjukkan dinamika kompartemen infeksius I(t) 

terhadap variasi parameter 𝛾 , 𝜓 , dan 𝜀2. Peningkatan laju transisi 𝛾  dari 

terpapar E ke infeksius menyebabkan populasi I meningkat lebih cepat di 

awal menandakan bahwa 𝛾 mempengaruhi seberapa cepat individu masuk 

ke fase infeksius namun tidak mengubah nilai akhir yang signifikan. 

Subgrafik (b) menunjukkan bahwa perubahan nilai 𝜓  tidak berdampak 

signifikan terhadap jumlah akhir populasi I, karena semua kurva cenderung 
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konvergen cepat ke nilai yang sangat kecil. Variasi laju transisi  𝜀2 dari 

kompartemen T ke R juga menunjukkan efek minimal terhadap I(t), yang 

mengindikasikan bahwa perubahan transisi pada jalur setelah I tidak 

berpengaruh besar terhadap populasi infeksius itu sendiri.  

5.  Kompartemen treated 

 
(a) 

 
(b) 

Gambar 4. 11 Simulasi Kompartemen Treated terhadap Parameter  
(a). 𝝍 (b). 𝜺𝟏 

Sumber : diolah oleh peneliti 

  Gambar 4.11 menunjukkan simulasi populasi pada kompartemen T(t) 

terhadap variasi parameter 𝜓  dan 𝜀1. Subgrafik (a), peningkatan nilai 

𝜓 menghasilkan penurunan jumlah populasi pada kompartemen T. Hal ini 

logis karena semakin banyak individu yang langsung pulih tanpa melewati 

fase perawatan akan mengurangi beban pada kompartemen T. Sebaliknya, 

pada subgrafik (b), peningkatan nilai 𝜀1  secara signifikan meningkatkan 

jumlah populasi pada T(t). Semakin tinggi 𝜀1, semakin banyak individu yang 

dipindahkan dari I ke T, sehingga menyebabkan akumulasi yang lebih besar 

pada kompartemen tersebut.   
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BAB V 

KESIMPULAN DAN SARAN 

5.1 Kesimpulan 

Kesimpulan dari penelitian ini adalah sebagai berikut: 

1. Pemodelan matematika epidemiologi penyebaran penyakit varicella 

dikembangkan dari model-model sebelumnya yaitu pada gambar 3.1 

dan 3.2 menjadi gambar 4.1. Model sebelumnya menggunakan model 

SEITR dan SVEIR dmana pada penelitian ini dikembangkan menjadi 

model SVEITR, yang tplerbagi menjadi 6 kompartemen, Susceptible 

(S), Vaccined (V), Exposed (E), Infected (I), Treated (T), Recovered 

(R) dan membentuk suatu persamaan diferensial seperti pada 

persamaan 4.1. 

2. Hasil perhitungan bilangan reproduksi dasar 𝑅0 secara numerik 

menunjukkan nilai sebesar 2.89. Nilai ini jauh lebih besar dari satu, 

yang menandakan bahwa penyakit Varicella bersifat menular, di mana 

satu individu terinfeksi dapat menularkan penyakit ke tiga orang 

lainnya di dalam populasi yang sepenuhnya rentan. Dalam konteks 

pemodelan epidemiologi, nilai 𝑅0  menunjukkan bahwa penyakit 

memiliki potensi untuk menyebar secara luas di masyarakat yang 

menandakan bahwa penyakit ini bersifat endemik. Simulasi model 

SVEITR seperti pada gambar 4.6 diberikan kondisi awal S(0)=85.000, 

V(0)=573, E(0)=700, I(0)=350, T(0)=100, R(0)=200 yang 

menunjukkan dinamika penyebaran penyakit dalam populasi selama 

1.000 hari. Model menunjukkan bahwa intervensi seperti vaksinasi 

dan pengobatan mampu menekan penyebaran penyakit dan 

mendorong pemulihan mayoritas populasi seperti pada gambar 4.8 

dan dijelaskan pada analisis sensitivitas dari parameter 𝛼 dan 𝛿 pada 

gambar 4.2 dan 4.4. 
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5.2 Saran 

1. Disarankan agar model dikembangkan lebih lanjut dengan 

menambahkan kompartemen dan asumsi baru agar mampu 

menggambarkan kompleksitas dinamika penularan varicella secara 

lebih komprehensif 

2. Meninjau lebih lanjut mengenai bilangan reproduksi dasar 𝑅0 dengan 

upacaya intervensi baru dengan tujuan mencapai nilai 𝑅0 < 1 

sehingga penyakit dapat dinyatakan sebagai non endemik.  
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