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Abstrak

Model SEIRV dibentuk dengan melihat pada perlakuan terhadap orang yang terinfeksi di
Indonesia dengan pembagian subpopulasi terinfeksi menjadi tiga: subpopulasi terinfeksi
dirawat di rumah sakit, terinfeksi tidak teridentifikasi, dan terinfeksi isolasi mandiri. Model
ini dianalisis sifat kestabilan titik tetapnya dan menganalisis parameter mana yang paling
peka terhadap perubahan simulasi model. Model ini memiliki titik tetap tanpa penyakit
yang stabil asimtotik lokal pada kondisi bilangan reproduksi dasar kurang dari satu dan
titik tetap endemik stabil asimtotik lokal pada kondisi bilangan reproduksi dasar lebih dari
satu. Hasil analisis sensitivitas menunjukkan ada tiga parameter yang memiliki pengaruh
besar terhadap model: laju transmisi penyakit dari subpopulasi rentan menjadi terekspos,
laju kesembuhan subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi, dan laju vaksinasi. Hal yang
dapat dilakukan ketika menginginkan kondisi dimana tidak ada lagi wabah Covid-19
adalah menekan laju penyebaran Covid-19, meningkatkan laju kesembuhan subpopulasi
terinfeksi tidak teridentifikasi, dan meningkatkan laju pemberian vaksinasi terhadap
populasi.

Kata kunci: Covid-19; SEIRV; Vaksinasi; Analisis Sensitivitas

Abstract
SEIRV model was formed by looking at the treatment of infected people in Indonesia by
dividing the infected subpopulation into three: the infected subpopulation being treated in
a hospital, unidentified infected, and infected self-isolation. This model will then be
analyzed for the stability of its fixed points and analyze which parameters are most
sensitive to changes in the model simulation. This model has a locally asymptotically stable
no-disease fixed point at the condition of the reproduction number less than one and a
locally asymptotically stable endemic fixed point at the condition the reproduction number
more than one. The results of the sensitivity analysis showed that there were three
parameters that had a major influence on the model: the rate of disease transmission from
susceptible to exposed subpopulations, the recovery rate of unidentified infected
subpopulations, and the rate of vaccination. Things that can be done when you want
conditions where there are no more Covid-19 outbreaks need to reduce the rate of spread
of Covid-19, increase the recovery rate for unidentified infected subpopulations, and
increase the rate of vaccination of the population.
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PENDAHULUAN

Virus corona merupakan virus yang menginfeksi saluran pernapasan sehingga
mengakibatkan berbagai macam penyakit dari yang ringan hingga berat, salah satunya
adalah penyakit covid-19 (Susilo dkk., 2020). Kasus covid-19 pertama kali di Indonesia
dilaporkan pada tanggal 2 Maret 2020. Sedangkan pada akhir bulan Maret 2020 tercatat
kasus positif terkonfirmasi sebanyak 1528 kasus dan pada bulan Mei 2020 melonjak naik
hingga mencapai 26.473 (Yuliana, 2020). Kecepatan penularan covid-19 menyebar dan
menjangkau seluruh daerah menjadi masalah penting yang harus ditanggulangi di tahun
2020 (Sugiyanto & Abrori, 2020). Pemerintah mengeluarkan beberapa kebijakan untuk
menghambat perluasan penyebaran penyakit ini. Naik turunnya kasus positif covid-19 di
Indonesia tentunya merupakan dampak dari kebijakan yang diterapkan pemerintah
tersebut, salah satunya adalah vaksinasi. Di awal tahun 2021, pemerintah Indonesia telah
mengimpor serta mendistribusikan vaksin ke berberapa wilayah di Indonesia.

Pemodelan matematika digunakan sebagai salah satu upaya mengendalikan
penyebaran penyakit dengan memetakan pola penyebaran penyakit ini dan dikaji dengan
matematis. Model dasar dalam penyakit yang dikenalkan oleh Kermack dan McKendrick
pada mulanya adalah model berbentuk SIR dimana terdapat subpopulasi rentan, terinfeksi
dan sembuh. Namun, seiring berkembangnya asumsi kemudian berkembanglah model-
model untuk penyakit menjadi model SEIR, SIAR, SIS, IA, dan sebagainya (Okabe, 2020).
Pemodelan matematika untuk covid-19 yang dikembangkan oleh beberapa peneliti dengan
mempertimbangkan beberapa asumsi. Sasmita mengembangkan model covid-19
menggunakan model SEIR dengan membagi dua subpopulasi terinfeksi yaitu yang
bergejala dan tidak bergejala (Sasmita dkk., 2020). Sementara Ivorra memetakan
penyebaran covid-19 di China menggunakan model SEIR dengan pembagian subpopulasi
menjadi tiga bagian sebelum ditemukannya vaksin untuk penyakit ini (Ivorra dkk., 2020).
Selanjutnya model SEIR untuk pemetaan covid-19 dikembangkan dengan
mempertimbangkan adanya vaksinasi seperti yang dilakukan oleh Wachira dan Diagne
(Wachira dkk., 2022) (Diagne dkk., 2021). Yavuz mengembangkan model SEIVR untuk
memetakan covid-19 dimana vaksinasi kemudian dijadikan sebuah subpopulasi baru
(Yavuz dkk., 2021). Bo Yang juga menjadikan vaksinasi menjadi sebuah subpopulasi baru
dimana model yang digunakan untuk covid-19 adalah model dalam bentuk SVAIR (Yang
dkk., 2022). Sementara itu, SEIRV merupakan model yang digunakan Mubashara untuk
melihat bagaimana pengaruh dari laju pemberian vaksinasi terhadap pola penyebaran
penyakit (Wali dkk., 2022).

Dilihat dari bagaimana pemerintah Indonesia memberikan perlakuan terhadap
subpopulasi terinfeksi, hal ini mirip dengan model yang dikembangkan oleh Ivorra dimana
pada model Ivorra subpopulasi terinfeksi dibagi berdasarkan seberapa berat gejala yang
didapatkan. Sementara itu model Mubashara merupakan model dengan subpopulasi
vaksinasi diletakkan di akhir pada susunan rangkaian model SEIR. Pemilihan model
Mubashara sendiri disesuaikan dengan susunan penyebutan dimana subpopulasi diletakkan
di akhir. Berdasarkan hal tersebut, maka pada tulisan ini akan memodifikasi model dari
Mubashara berbentuk SEIRV dengan membagi subpopulasi terinfeksi menjadi tiga
kelompok, vyaitu subpopulasi terinfeksi dirawat di rumah sakit, terinfeksi tidak
teridentifikasi, dan terinfeksi melakukan isolasi mandiri. Menggunakan model ini, akan
terlihat bagaimana bentuk dari pengaruh parameter terhadap pergerakan grafik dari
masing-masing subpopulasi terinfeksi. Berdasarkan hal ini pula dapat dilihat apakah
perlakuan yang dilakukan pemerintah sudah tepat dan apa yang dapat dilakukan
selanjutnya pada masing-masing subpopulasi terinfeksi. Model ini kemudian akan
dianalisis bagaimana sifat kestabilan titik tetapnya dan menganalisis parameter mana yang
paling peka terhadap model yang digunakan. Menggunakan model SEIRV, maka kita dapat
menganalisis bagaimana pola penyebaran covid-19 di Indonesia. Menggunakan SEIRV
juga dapat mengetahui parameter manakah yang paling mempengaruhi pola penyebaran
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tersebut setelah adanya vaksinasi, dengan pembagian subpopulasi terinfeksi menjadi tiga
kelompok menggunakan data di Indonesia.

METODE PENELITIAN

Penelitian ini akan memodifikasi model deterministik dari covid-19 dimana pada
tulisan ini menggunakan model SEIRV dengan pembagian subpopulasi terinfeksi menjadi
3 kelompok, kemudian akan ditentukan titik tetap penyakit dan endemiknya beserta
bilangan reproduksi dasar dari model. Selanjutnya akan dianalisis mengenai sifat kestabilan
dari masing-masing titik tetap. Simulasi numerik dilakukan dengan menggunakan data
covid-19 di Indonesia dan menganalisis sensitivitas dari setiap parameter yang digunakan
dalam model modifikasi untuk melihat parameter manakah yang paling mempengaruhi
dinamika populasi. Data yang digunakan adalah data sekunder yang diperoleh dari data
Kementrian Kesehatan, dan beberapa parameter yang sudah digunakan pada penelitian-
penelitian sebelumnya.

HASIL DAN PEMBAHASAN
Model SEIRV

Model yang digunakan untuk dimodifikasi adalah model SEIRV yang digunakan
oleh Mubashara (Wali, dkk., 2022) untuk memetakan pola penyebaran covid-19 dimana S
merupakan subpopulasi rentan, E merupakan subpopulasi terekspos, I merupakan
subpopulasi terinfeksi, R merupakan subpopulasi sembuh, dan V merupakan subpopulasi
divaksinasi covid-19. Subpopulasi terinfeksi pada penelitian ini akan dibagi tiga seperti
model yang digunakan oleh Ivorra (Ivorra dkk., 2020) dengan pembagian subpopulasi
terinfeksi disesuaikan, yaitu subpopulasi terinfeksi dirawat di rumah sakit disimbolkan 1,
subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi disimbolkan I,, dan subpopulasi terinfeksi
melakukan isolasi mandiri disimbolkan I5.

Subpopulasi rentan yang mengalami kontak dengan subpopulasi terinfeksi tidak
teridentifikasi akan menjadi subpopulasi terekspos, sementara yang mendapatkan vaksinasi
akan masuk ke subpopulasi tervaksinasi. Subpopulasi tervaksinasi yang mengalami kontak
selama masa pembentukan imun juga akan masuk kedalam subpopulasi terekspos. Setelah
masa inkubasi virus, subpopulasi terekspos terbagi menjadi 3 kelompok. Jika mengalami
gejala berat dan dirawat dirumah sakit maka akan masuk kedalam subpopulasi terinfeksi
dirawat di rumah sakit, jika gejala ringan sehingga mendapatkan pengobatan dan isolasi
mandiri masuk kedalam subpopulasi terinfeksi melakukan isolasi mandiri, sedangakan jika
tidak mengalami gejala atau bergejala namun tidak melaporkan maka akan termasuk dalam
subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi. Subpopulasi terinfeksi dirawat dirumah sakit
dan melakukan isolasi mandiri dianggap tidak dapat menularkan penyakit pada subpopulasi
rentan karena tergolong pada orang-orang yang terkarantina. Kesembuhan dari masing-
masing subpopulasi terinfeksi akan masuk pada subpopulasi sembuh. Subpopulasi
tervaksinasi yang sudah mendapatkan imun, juga akan menjadi subpopulasi sembuh.
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Gambar 1. Diagram Model SEIRV
Tabel 1. Keterangan Simbol pada Diagram model SEIRV
Simbol Keterangan Simbol Keterangan

a Laju subpopulasi R menjadi E A Laju kelahiran subpopulasi R
0, Laju subpopulasi Emenjadi I, p Evektivitas vaksin
0, Laju subpopulasi E menjadi I, o Laju subpopulasi Vmenjadi E
04 Laju subpopulasi E menjadi I3 y Laju vaksinasi
B Laju kesembuhan subpopulasi 6, Laju kematian disebabkan oleh

I covid-19 subpopulasi I,
B, Laju kesembuhan subpopulasi &, Laju kematian disebabkan oleh

I, covid-19 subpopulasi I,
B3 Laju kesembuhan subpopulasi O3 Laju kematian disebabkan oleh

I3 covid-19 subpopulasi I5

u Laju kematian alami

Berdasarkan skema tersebut, maka model SEIRV yang digunakan pada penelitian
ini akan memperoleh sistem persamaan diferensial dimana:

S E I, I, I3 R
SZE'EZE'I:LZE’IZZE’I3ZE'R=N'V=

maka diperoleh:
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Titik Tetap Penyakit

Titik tetap pada penelitian ini diperoleh setelah melakukan pelinearan pada sistem
persamaan (1). Titik tetap tanpa penyakit (T°) adalah kondisi dimana tidak terdapat
penyakit pada populasi, artinya titik tetap tanpa penyakit akan diperoleh jika sistem
persamaan (1) nilai E° = I? = I = I9 sama dengan 0. Menggunakan ketentuan tersebut,
maka diperoleh titik tetap tanpa penyakit sebagai berikut:

0o__A
y+u
RO = __vbp 2
uy+w)(ut+p) (2)
0 _ vA
y+w)(u+p)’

Titik tetap endemik (T*) merupakan kondisi dimana terdapat individu yang terinfeksi
penyakit dari suatu populasi. Sistem persamaan (1) memberikan titik tetap penyakit sebagai
berikut:

A
*
- Iyxa+y+u (3)
« _ LS'a+lV'o
E* = 01+0,+05+u (4)
E*0
=Lt 5
L7 pr+sy+u ®)
E™x @
X = 2 6
2 B2+62+1 ( )
E*6
[iP=—>2_ 7
3 B3 +63+u ( )
R* = L[ B1+13 82 +1383+Vp (8)
u
pr=—31 9)
u+p+io

Analisis Kestabilan Titik Tetap

Kriteria kestabilan untuk titik tetap tanpa penyakit T° akan dilihat dengan
menggunakan bilangan reproduksi dasar sesuai dengan teorema kestabilan titik tetap.
Penentuan bilangan reproduksi dasar (R,) adalah dengan menggunakan the next
generation matrix (Driessche & Watmough, 2002). Dari sistem persamaan diferensial (1)
diambil subpopulasi pembawa infeksi saja, sehingga diperoleh nilai:

_ O24(a(u+p)+yo)
Ro = Grv0, 40,40 (0 +10 Bo 02 410 (1) (10)
Teorema 1: Titik tetap tanpa penyakit pada persamaan (2) bersifat stabil asimtotik lokal
jika dan hanya jika R, < 1 dan tidak stabil jika Ry > 1.

Pembuktian Teorema 1 terlebih dahulu dilakukan pelinearan pada titik tetap
T yang akan menghasilkan matriks Jacobi JT°. Kemudian untuk mendapatkan nilai eigen
dari JT diperoleh dengan cara |JT° — AI| = 0, sehingga diperoleh persamaan berikut:

U11 = DUszs = DUss =D Ues = A U77 = DA + a1 +az) =0 (11)
dengaﬂ a1 = kl + k3 dan a2 = k1k3 (1 - .{R,())

Berdasarkan pada persamaan (11) maka diperoleh tujuh nilai eigen dimana 4; =
=Y~ A =P =6 —p; A3 =—P3— 83— Ay =—p; s =—p—p, dan untuk
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memperoleh dua nilai eigen lainnya akan digunakan persamaan karakteristik:
(AZ + all + az) = O (12)

Bersadarkan kriteria Routh-Hurwitz Edelstein-Keshet (Edelstein-Keshet, 2005),
titik tetap T akan stabil jika dan hanya jika memenuhi syarat-syarat kestabilan a; > 0 dan
a, > 0. Nilai a; bernilai positif, dan untuk nilai a, positif dengan syarat R, < 1, maka
diperoleh:

O24(a(u+p)+yo)
1-— 2 1
Giks) (1~ Grammasm i) > 0 &

Berdasarkan pertidaksamaan (13) dengan kondisi R, <1 maka a, > 0.
Sedangkan berdasarkan sifat persamaan kuadrat, nilai dari 1¢ + A, harus negatif karena
a; > 0. Maka, 14 < 0dan A, < 0 memenuhi. Dapat disimpulkan bahwa semua nilai eigen
bernilai negatif dan R, < 1, maka titik tetap tanpa penyakit T° bersifat asimtotik lokal.
Sedangkan untuk kondisi Ry, > 1 maka nilai a, < 0 dengan A4, 1, berbeda tanda.
Akibatnya, ada nilai eigen yang bernilai positif sehingga titik tetap tanpa penyakit T° tidak
stabil. O
Teorema 2. Jika R, > 1 maka titik tetap endemik bersifat stabil asimtotik lokal dan tidak
stabil ketika R, < 1.

Pembuktian menggunakan Teorema Castillo-Chaves dan Song [14]. Titik tetap T°
mempunyai satu nilai eigen nol dan enam nilai eigen negatif jika R, = 1 atau ¢ = ¢*.
Nilai eigen nol tersebut memiliki vektor eigen kanan (uq, u,, us, uy, Us, Ug, U) dan vektor
eigen Kiri (v, v,, v3, Uy, Us, Vg, V7) . Meninjau pada teorema [14]

a=3" v Lk (TO 0) dan b = 37 2k (o g 14
= i j=1 kulu]axiaxj( 0)danb = ki j=1 Vi 55 (T°,0). (14)

sehingga diperoleh nilai a = vyuy(u;90 + u,0) < 0danb = v2u4yAT” > 0.

Nilai a dan b yang diperoleh berdasarkan Teorema Castillo-Chaves dan Song [14]
memenuhi kriteria salah satu kasus pada Teorema Castillo-Chaves, dimana pada kasus ini
nilai a < 0,b > 0, dan ¢ berubah dari negatif ke positif, maka T° berubah kestabilannya
dari stabil menjadi tidak stabil, sedangkan titik tetap T berubah dari tidak stabil menjadi
stabil. Jadi terbukti bahwa jika R, > 1 maka titik tetap endemik T* akan bersifat asimtotik
lokal. o

Analisis Sensitivitas

Perubahan dari nilai parameter akan mengakibatkan perubahan pada hasil simulasi
dengan besar yang berbeda. Oleh karena itu, diperlukan analisis sensitivitas tiap parameter
untuk melihat parameter paling peka terhadap model. Berikut adalah parameter beserta
nilainya masing-masing yang akan digunakan untuk menganalisis penyebaran covid-19 di
Indonesia.
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Tabel 2. Nilai Parameter

Simbol Nilai Sumber
a 0,3 (Ndondo dkk., 2021)
0, 0,13 (Tang dkk., 2019)
0, 0,3 (Adewole dkk., 2021)
0, 0,0017 Data fitted
By [0,075 —0,137] (Ivorra dkk. 2020)
B> [0,075 — 0,137] (Ivorra dkk., 2020)
B3 0,906 (Nuha & Achmad, 2021)
A 0,0188 (Nuh dkk., 2021)
p 0,653 (WHO 2021)
o 0,293 Data fitted
y 0,4 (Shakhany & Salimifard 2021)
6, 2,11 x107* Data fitted
8, 6,66 X 107° Data fitted
83 3,81 x10°° Data fitted
u 0,00712 (Annas dkk., 2020)

Nilai awal yang akan digunakan untuk simulasi numerik yang dilakukan dengan
perhitungan proporsi pada masing-masing subpopulasi kasus covid-19 di Indonesia,
sehingga diperoleh nilai awal S(0) = 0,8782; E(0) = 0,0005; I;(0) = 0,0048; I,(0) =
0,0005; 15(0) = 0,0003; R(0) = 0,0068; dan VV(0) = 0,1076. Data kasus di Indonesia
yang digunakan merupakan data yang diperoleh dari data kementrian kesehatan, kemudian
diolah dengan rumus —LPROPUASL - gealan diperoleh seluruh parameter, kemudian

. L _ totalkasusx365
analisis sensitivitas dihitung dengan (Chitnis, dkk., 2008)

Ro _ 0Ro v
Ko =S (15

Hasil perhitungan memberikan nilai-nilai sensitivitas yang dapat dilihat pada tabel
berikut:

Tabel 3. Indeks Sensitivitas Parameter

Parameter Inple_zk_s Parameter Inple_zk_s Parameter Inc_je_:k_s
Sensitivitas Sensitivitas Sensitivitas
A 1 p —0,367775 0, —0,00005
B, —0,950553 0, 0,316348 By 0
y —0,61072 0, —0,296249 B 0
a 0,628215 u —0,08713 61 0
o 0,371785 04 —0,003874 03 0

Terdapat tiga parameter yang pengaruh besar terhadap perubahan nilai R, yaitu
a, 5., dan y dimana a merupakan tingkat interaksi subpopulasi rentan menjadi subpopulasi
terekspos, B, merupakan laju subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi menjadi
subpopulasi sembuh, dan y merupakan laju subpopulasi tervaksinasi. Pengaruh dari
masing-masing variabel tersebut terhadap dinamika populasi dapat dianalisis dengan
melihat nilai R, yang dihasilkan. Hasil perubahan dari masing-masing nilai variabel dapat
dilihat pada Gambar 2 berikut:
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Gambar 2. Pengaruh Perubahan Nilai Variabel terhadap Nilai R,

Berdasarkan Gambar 2, diketahui ketika nilai interaksi subpopulasi terinfeksi
menjadi subpopulasi terekspos «a ditingkatkan, maka nilai R,>1. Namun, kondisi
sebaliknya terjadi ketika nilai kesembuhan subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi S,
dan laju subpopulasi tervaksinasi y ditingkatkan, maka nilai R, < 1. Hasil simulasi dari
masing-masing variabel dapat dilihat pada Gambar 3 hingga Gambar 5, dimana grafik yang
dihasilkan sesuai dengan apa yang disajikan pada Gambar 2.
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Gambar 3 menunjukkan semakin besar laju transmisi penyakit maka subpopulasi
terekspos, terinfeksi dirawat dirumah sakit dan terinfeksi tidak teridentifikasi semakin naik.
Hal ini diakibatkan penyebaran penyakit yang semakin meluas sehingga subpopulasi
pembawa penyakit covid-19 semakin tinggi. Sementara itu, menurunnya grafik untuk
subpopulasi tervaksinasi juga dapat dianggap akibat dari meningkatnya laju subpopulasi
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rentan menjadi subpopulasi terekspos, yang mana diketahui bahwa individu yang dapat
divaksinasi hanyalah individu rentan yang tidak mengalami kontak dengan subpopulasi
terinfeksi sebelumnya.

Grafik untuk subpopulasi terinfeksi yang melakukan isolasi mandiri terlihat tidak
mengalami perubahan yang signifikan. Hal ini karena sejatinya subpopulasi yang
melakukan isolasi mandiri adalah individu dengan imun yang kuat dan kemudian
mendapatkan perawatan. Sehingga, baik laju tranmisi penyakit semakin meningkat maupun
menurun tidak terlalu berpengaruh pada subpopulasi ini. Berdasarkan hal-hal tersebut,
maka dapat disimpulkan bahwa pembatasan kontak langsung adalah langkah yang tepat
untuk menekan laju penyebaran covid-19.
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Gambar 4. Dinamika Populasi Manusia dengan Perubahan Nilai 8,

Gambar 4 menunjukkan bahwa ketika laju kesembuhan dari subpopulasi terinfeksi
tidak teridentifikasi sangat kecil, maka penyebaran covid-19 semakin tinggi. Sebaliknya
ketika laju semakin besar, maka penyebaran covid-19 semakin menurun. Berdasarkan
grafik dapat disimpulkan bahwa daya tahan tubuh dari masing-masing individu sangat
mempengaruhi  penyebaran covid-19. Semakin baik daya tahan tubuh dalam
menanggulangi virus covid-19 yang menyerang tubuh, semakin cepat pula harapan
pemerintah untuk menekan kasus covid-19 terwujud. Oleh karena itu, vitamin dan
suplemen sangat dibutuhkan untuk membantu meningkatkan daya tahan tubuh. Hal serupa
dapat dilihat pada perubahan laju vaksinasi.
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Gambar 5. Dinamika Populasi Manusia dengan Perubahan Nilai y

Hasil yang ditampilkan pada Gambar 5 menunjukkan bahwa semakin besar laju
vaksinasi, maka jumlah subpopulasi sembuh akan meningkat, sedangkan untuk
subpopulasi rentan, terkespos, terinfeksi dirawat di rumah sakit, dan terinfeksi tidak
teridentifikasi semakin menurun. Sementara itu, untuk subpopulasi terinfeksi melakukan
isolasi mandiri tidak mengalami perubahan yang signifikan.

Berdasarkan Gambar 4 dan Gambar 5, dapat dilihat bahwa ketika laju kesembuhan
subpopulasi terinfeksi tidak teridentifikasi dan laju vaksinasi dinaikkan, maka tercapailah
keadaan dimana covid-19 tidak lagi menyebar. Grafik laju vaksinasi sendiri menunjukkan
bahwa naik turunnya dinamika masing-masing subpopulasi terinfeksi, terutama terinfeksi
yang dirawat di rumah sakit berbanding terbalik dengan subpopulasi vaksinasi. Hal ini
sesuai dengan fakta lapangan bahwa subpopulasi infeksi tidak dapat divaksinasi, akibatnya
ketika subpopulasi terinfeksi meningkat, maka tidak banyak subpopulasi rentan yang dapat
divaksin.

Kesadaran diri untuk menjaga kesehatan, mengkonsumsi vitamin serta secara
berkala melakukan cek kesehatan merupakan hal-hal yang dapat dilakukan untuk
menuntaskan pandemi covid-19 ini, disamping juga melakukan vaksinasi sesuai dengan
dosis yang sudah disiapkan pemerintah. Pemberian vaksinasi dapat meningkatkan jumlah
subpopulasi sembuh dimana berisikan individu-individu yang kebal terhadap covid-19.

KESIMPULAN DAN SARAN

Penelitian ini memodifikasi model SEIRV dengan membagi subpopulasi terinfeksi
menjadi terinfeksi dirawat di rumah sakit, terinfeksi tidak teridentifikasi, dan terinfeksi
melakukan isolasi mandiri. Hasil analisis dari model modifikasi ini titik tetap tanpa
penyakit akan stabil asimtotik lokal dengan kondisi R, < 1 sedangkan titik tetap dengan
penyakit akan stabil asimtotik lokal dengan kondisi R, > 1. Analisis sensitivitas
menunjukkan bahwa parameter laju transmisi penyakit, laju kesembuhan subpopulasi
terinfeksi tidak teridentifikasi, dan laju vaksinasi memiliki nilai mutlak indeks sensitivitas
paling besar, dimana berdasarkan hasil perubahan nilai laju vaksinasi diperoleh semakin
besar laju vaksinasi maka subpopulasi pembawa penyakit akan semakin menurun. Artinya,
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peningkatan laju pemberian vaksin adalah salah satu upaya yang tepat dilakukan untuk
menanggulangi penyakit covid-19 di Indonesia.
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