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Abstrak 
 

Model epidemik SIRV merupakan salah satu model epidemik yang merepresentasikan penyebaran penyakit menular 
pada empat kompartemen susceptible, infected, recovered dan vaccinated. Pada penelitian ini, model SIRV digunakan 
untuk mempelajari dinamika penyebaran penyakit COVID-19 dengan dua tahapan vaksinasi, yakni vaksinasi tahap 1 dan 
vaksinasi tahap 2. Analisis model dilakukan dengan menentukan bilangan reproduksi dasar, selanjutnya menentukan 
peluang transisi dan peluang terjadinya wabah dengan pendekatan stokastik Continuous-time Markov Chain (CTMC). 
Simulasi dilakukan untuk melihat pengaruh parameter laju vaksinasi tahap 1, laju penurunan efektivitas vaksin tahap 2 
dan laju efektivitas pengobatan/treatment terhadap dinamika populasi. Hasil simulasi menunjukkan dengan laju 
vaksinasi sebesar 𝟎, 𝟎𝟑% dapat menyebabkan berkurangnya jumlah individu rentan dan terinfeksi. Adapun tingkat 
efektivitas vaksin sebesar 𝟔𝟎% efektif mengurangi jumlah individu yang terinfeksi. Selanjutnya pemberian 
pengobatan/treatment diperlukan sebanyak 𝟖% per hari untuk mencegah meningkatnya kembali kasus infeksi agar 
penyebaran COVID-19 dapat menghilang dari populasi. 
 

Kata Kunci: COVID-19, peluang wabah, stokastik, vaksinasi 
 

Abstract   
 

The SIRV epidemic model is an epidemic model that represents the spread of infectious diseases in four susceptible, 
infected, recovered, and vaccinated compartments. In this study, the SIRV model was used to study the dynamics of the 
spread of COVID-19 disease with two vaccination stages, namely, stage 1 vaccination and stage 2 vaccination. Analysis of 
the model is carried out by determining the basic reproduction number, then determining the probability of transition 
and the probability of outbreaks using the Continuous-time Markov Chain (CTMC) stochastic approach. Simulations were 
carried out to see the effect of the rate of 1st stage vaccination rate parameter, the rate of decline in the effectiveness of 
the 2nd stage vaccination, and the rate of treatment effects on population dynamics. The simulation results show that a 
large vaccination rate of 0,03% can reduce the number of susceptible and infected individuals. The level of effectiveness 
of the vaccine is as 60%effective as reducing the number of infected individuals. Furthermore, the provision of treatment 
is needed as much as 8%per day to prevent the re-infection of cases so that the spread of COVID-19 can disappear from 
the population. 
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Pendahuluan 
 

Coronavirus Disease-2019 (COVID-19) merupakan salah satu penyakit menular yang disebabkan Severe 

Acute Respiratory Syndrome Coronavirus-2 (SARS-CoV-2). Penyebaran virus corona terjadi secara 

langsung dari satu individu ke individu lain akibat droplet atau cipratan liur dari seseorang yang terinfeksi 

[1]. Walaupun dengan ukuran virus yang sangat kecil yaitu 120 nanometer, dalam satu lingkungan 
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dengan satu orang saja yang terinfeksi, seseorang tersebut mampu menularkan virus corona dengan cepat. 

Setahun setelah COVID-19 pertama kali dikonfirmasi di Indonesia, pada tanggal 17 April 2021 tercatat 

1.599.763 kasus terkonfirmasi positif COVID-19 dengan total pasien sembuh 1.450.192 dan terdapat 

43.328 orang meninggal dunia [2]. 

Upaya penerapan protokol kesehatan diterapkan demi menekan lonjaknya kasus yang terjadi. Mulai 

tanggal 13 Januari 2021 program vaksinasi COVID-19 di Indonesia dilakukan. Vaksinasi dilakukan 

dalam dua tahapan, karena suntikan vaksin COVID-19 berkaitan langsung dengan pembentukan antibodi 

dan mutasi virus corona dalam tubuh manusia. Selain mengutamakan penerapan protokol kesehatan, 

dalam penanganan pandemi ini sejumlah penelitian mulai dikembangkan. Dalam bidang matematika, 

model matematika dikembangkan untuk mempelajari sifat, dinamika serta efek yang ditimbulkan dari 

penyebaran COVID-19 sesuai dengan perkembangan karakteristik COVID-19 yang ditemukan 

dilapangan, baik dari sisi pola penyebarannya maupun cara untuk mengantisipasi penularannya. 

Pada awal terjadinya wabah, beberapa riset dilakukan untuk membahas model matematika 

penyebaran penyakit COVID-19. Diantaranya adalah penggunaan model dengan estimasi parameter 

berupa smoothing [3], [4] konstruksi model dan melibatkan intervensi karantina (Resmawan et al., 2021) 

serta kajian dengan mempertimbangkan faktor vaksinasi, pengobatan, karantina, kepatuhan dalam 

melaksanakan protokol kesehatan [6], [7]. Selain itu, penelitian yang telah membahas model matematika 

penyebaran COVID-19 dapat ditemukan pada [8]–[13]. 

Salah satu model yang dapat digunakan untuk membahas penyebaran COVID-19 adalah model 

stokastik. Model ini menggunakan kaidah peluang dalam merepresentasikan kondisi atau dinamika 

penyebaran penyakit. Penerapan model stokastik dalam penyebaran penyakit diantaranya dapat dianalisis 

dengan menggunakan pendekatan rantai markov. Penelitian yang telah membahas penggunaan model 

stokastik dengan rantai markov dapat dilihat di [14], [15]. 

Penelitian ini mengkaji pengembangan model stokastik dengan pendekatan Continuous Time Markov 

Chain (CTMC) untuk mempelajari dinamika penyebaran penyakit COVID-19. Model yang 

dikembangkan mengacu pada penelitian [6] yaitu dengan memodifikasi menambahkan dua kelas 

subpopulasi yang mewakili individu yang telah di vaksin, yaitu vaksinasi tahap 1 (𝑉1) dan vaksinasi tahap 

2 (𝑉2). Analisis yang dilakukan mencakup perhituang peluang terjadinya wabah berdasarkan tingkat 

efektivitas vaksinasi COVID-19 dan efektivitas pemberian pengobatan/treatment juga dipertimbangkan 

dengan tujuan agar model yang di bentuk lebih merepresentasikan keadaan atau fakta yang berlaku di 

lapangan. Bagian akhir dari penelitian ini adalah simulasi numerik untuk merepresentasikan model 

berdasarkan asumsi-asumsi yang diberikan. 

Metode 

Kajian terhadap model diawali dengan menentukan asumsi yang berkaitan dengan masalah penyebaran 

COVID-19, kemudian mengkontruksi model berdasarkan asumsi yang ditentukan. Analisis model 

dilakukan dengan menentukan bilangan reproduksi dasar, selanjutnya menentukan peluang transisi dan 

peluang terjadinya wabah dengan pendekatan stokastik Continuous-time Markov Chain (CTMC). 

Hasil dan Pembahasan  

Model epidemik SIRV pada penelitian ini mendeskripsikan penyebaran penyakit COVID-19 pada 

kelas populasi individu rentan (susceptible), individu terinfeksi (infected), individu sembuh (recovered), 

individu vaksinasi tahap 1, dan individu vaksinasi tahap 2. Pada model ini, diasumsikan bahwa laju 

kelahiran tidak sama dengan laju kematian, dengan kata lain ukuran populasi total tidak konstan, Adapun 

pada kelas individu vaksinasi tahap 1 dilakukan pemberlakuan karantina, sehingga tidak terjadi interaksi 

antar kelas populasi, Selanjutnya, tingkat efektivitas vaksin sama dengan tingkat kekebalan tubuh, dan 

populasi individu dalam kelas vaksinasi tahap 1 akan menjadi rentan atau terinfeksi apabila tingkat 

efektivitas dari vaksin menurun. Kemudian untuk populasi individu yang sembuh akibat terinfeksi 

COVID-19 diasumsikan memiliki antibodi terhadap virus dan menjadi kebal terhadap penyakit karena 
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sudah terdapat sistem imun dalam tubuhnya, Terakhir, total populasi dituliskan dengan 𝑁 = 𝑆 + 𝐼 + 𝑅 +
𝑉1 + 𝑉2. 

Berdasarkan asumsi yang diberikan, maka skema model epidemik SIRV diilustrasi pada diagram 

kompartemen berikut. 

 
Gambar 1. Diagram Kompartemen Model SIRV. 

Peluang Transisi 

Peluang transisi model epidemik SIRV stokastik dengan pendekatan rantai Markov waktu kontinu 

(CTMC) didefinisikan dalam bentuk infinitesimal transition probabilities dimana terdapat 𝑜(Δ𝑡) dengan 

lim
𝑡→∞

𝑜(Δ𝑡)

Δ𝑡
= 0 yang menunjukkan suatu nilai probabilitas yang sangat kecil dan tidak dapat dinyatakan 

secara pasti. Proses stokastik model epidemik 𝑋⃗(𝑡) = (𝑆(𝑡), 𝐼(𝑡), 𝑉1(𝑡), 𝑉2(𝑡), 𝑅(𝑡)) dimana 𝑡 ∈ [0,∞) 
didefinisikan sebagai berikut. 

𝑝𝒂→𝒃(Δ𝑡) = 𝑃𝑟𝑜𝑏{𝑋⃗(𝑡)(𝑡 + Δ𝑡) = 𝒃 |𝑋⃗(𝑡) = 𝒂} = 𝑃(𝒂, 𝒃)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡). 
Berdasarkan perubahan transisi yang terjadi maka untuk model epidemik SIRV dengan CTMC 

diperoleh peluang transisi sebagai berikut. 

𝑃 =

{
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

Λ𝑁 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

𝜇𝑆 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)
𝛽𝑆𝐼

𝑁
Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠 + 1, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠 − 1, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠 − 1, 𝑖 + 1, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2)

𝜏𝑆 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

𝜀𝑉1 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)
𝜎𝛽𝑉2𝐼

𝑁
Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠 − 1, 𝑖, 𝑟, 𝑣1 + 1, 𝑣2)

(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1 − 1, 𝑣2 + 1)

(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖 + 1, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2 − 1)

𝜇𝑉1 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

𝜇𝑉2 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

(𝜇 + 𝜉)𝐼 Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)

(𝛾 + 𝜃)𝐼 Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)

1 − 𝐺(𝑡)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)

(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1 − 1, 𝑣2)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2 − 1)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖 − 1, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖, 𝑟 + 1, 𝑣1, 𝑣2)        
(𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2) =  (𝑠, 𝑖, 𝑟, 𝑣1, 𝑣2)                

         (1) 

 

dengan 

𝐺(𝑡) = (Λ𝑁 + 𝜇𝑆 +
𝛽𝑆𝐼

𝑁
+ 𝜏𝑆 + 𝜀𝑉1 +

𝜎𝛽𝑉2𝐼

𝑁
+ 𝜇𝑉1 + 𝜇𝑉2 + (𝜉 + 𝜇 + 𝛾 + 𝜃)𝐼). 

Menggunakan sifat Markov dan infinitesimal transition probabilities, peluang pada waktu 𝑡 + Δ𝑡 
dinyatakan sebagai berikut. 

𝑝(𝑠,𝑖,𝑟,𝑣1,𝑣2)(𝑡 + 𝛥𝑡) =  𝑝(𝑠+1,𝑖,𝑟,𝑣1,𝑣2)[Λ𝑁 Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]   + 𝑝(𝑠−1,𝑖,𝑟,𝑣1,𝑣2)[𝜇 (𝑠 − 1)Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)] 
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+𝑝(𝑠−1,𝑖+1,𝑟,𝑣1,𝑣2) [
𝛽(𝑠−1)(𝑖+1)

𝑁
Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)]  

+ 𝑝(𝑠−1,𝑖,𝑟,𝑣1+1,𝑣2)[𝜏(𝑠 − 1)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖,𝑟,𝑣1−1,𝑣2+1)[𝜀 (𝑣1 − 1)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖+1,𝑟,𝑣1,𝑣2−1) [
𝜎𝛽(𝑣2−1)(𝑖+1)

𝑁
 Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]                   (2) 

+𝑝(𝑠,𝑖,𝑟,𝑣1−1,𝑣2)[𝜇(𝑣1 − 1)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖,𝑟,𝑣1,𝑣2−1)[𝜇(𝑣2 − 1) Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖−1,𝑟,𝑣1,𝑣2)[(𝜇 + 𝜉)(𝑖 − 1)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖−1,𝑟+1,𝑣1,𝑣2)[(𝛾 + 𝜃)(𝑖 − 1)Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)]  

+𝑝(𝑠,𝑖,𝑟,𝑣1,𝑣2) [1 − (Λ𝑛 + (𝜇 + 𝜏)𝑠 +
𝛽𝑠𝑖

𝑛
+
𝜎𝛽𝑣2𝑖

𝑛
+ (𝜇 + 𝜀)𝑣1 + 𝜇𝑣2 +

(𝜉 + 𝜇 + 𝛾 + 𝜃)𝑖) Δ𝑡 +  𝑜(Δ𝑡)]   

Peluang Wabah 

Wabah akan terjadi jika minimal terdapat satu individu yang terinfeksi atau jumlah individu terinfeksi 

semakin meningkat. Peluang wabah diperkirakan dengan model jalan acak sederhana. Misalkan 𝐼(𝑛) 
variabel acak pada waktu t dalam state 0, 1, 2, … . Jika 𝐼(𝑛) = 𝑖 maka hanya terdapat satu perpindahan 

pada interval waktu berikutnya. Perpindahan state saat individu terinfeksi bertambah 𝑖 → 𝑖 + 1 

dinotasikan dengan peluang 𝑝 dan perpindahan state saat individu terinfeksi berkurang 𝑖 → 𝑖 − 1 

dinotasikan dengan peluang 𝑞 [16]. Sehingga peluang individu bebas penyakit 𝑃𝑟𝑜𝑏{𝐼(𝑛) = 0} dapat 

dicari menggunakan persamaan berikut. 

lim
𝑡→∞

𝑃𝑟𝑜𝑏{𝐼(𝑛) = 0} = {
1, 𝑝 ≤ 𝑞

(
𝑞

𝑝
)
𝑖0

𝑝 > 𝑞.
          (3) 

Untuk mengetahui potensi penyebaran penyakit dalam suatu populasi, ditentukan bilangan reproduksi 

dasar (ℛ0) model dengan menggunakan the next generation matrix [17]. Berikut diperoleh laju infeksi 

matriks 𝐹 dan laju transisi matriks 𝑉. 

𝑭 = (
𝛽 (

Λ

𝜇+𝜏
+

𝜀Λ𝜎𝜏

𝜇 (𝜀+𝜇)(𝜇+𝜏)
) 0

0 0
),  dan    𝑽 = (

𝛾 + 𝜃 + 𝜇 + 𝜉 0
−𝛾 − 𝜃 𝜇

) 

berdasarkan metode [12] diperoleh bilangan reproduksi dasar sebagai berikut. 

ℛ0 =
𝛽Λ(𝜇(𝜀+𝜇)+𝜀𝜎𝜏)

𝜇(𝜀+𝜇)(𝛾+𝜃+𝜇+𝜉)(𝜇+𝜏)
            (4) 

Selanjutnya, peluang wabah ditentukan dengan menggunakan prinsip probability generating function 

(pgf) pada proses bercabang ganda [16]. Pada awal terjadinya penyakit 𝐼(0) = 1, sehingga diperoleh pgf 

untuk 𝐼 adalah 

𝑓(𝑢) =
𝛽𝑆

𝑁
𝑢2+

𝜎𝛽𝑉2
𝑁

𝑢2+𝜃+𝛾+𝜇+𝜉

𝛽𝑆

𝑁
+
𝛽𝜎𝑉2
𝑁

+𝜃+𝛾+𝜇+𝜉
            (5) 

Pada kondisi tertentu untuk nilai pgf 0 < 𝑞 < 1, terdapat 𝑓(𝑞) = 𝑞, maka berdasarkan persamaan (5) 

diperoleh 

𝑞 =
𝜇(𝜀+𝜇)(𝛾+𝜃+𝜇+𝜉)(𝜇+𝜏)

𝛽Λ(𝜇(𝜀+𝜇)+𝜀𝜎𝜏)
            (6) 

Dari persamaan (4) dan (6) diperoleh 𝑞 =
1

ℛ0
. 
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Sehingga, peluang tidak adanya individu terinfeksi adalah 

𝑃𝑟𝑜𝑏{𝐼(𝑛) = 0} = {
1, ℛ0 ≤ 1

(
1

ℛ0
)
𝑖0
, ℛ0 > 1

           (7) 

Berdasarkan persamaan (7), diperoleh peluang terjadinya wabah adalah 

𝒫0 = 1 − 𝑃{𝐼(𝑛) = 0} 

atau 

𝒫0 = {
0, ℛ0 ≤ 1

(1 −
1

ℛ0
)
𝑖0
, ℛ0 > 1.

            (8) 

Estimasi Parameter 

Parameter yang diestimasi dalam model adalah laju infektivitas penyakit (𝛽), laju penyembuhan penyakit 
(𝛾), laju vaksinasi tahap pertama (𝜏) dan laju vaksinasi tahap kedua (𝜀). Berdasarkan peluang transisi 

persamaan (2), diperoleh. 

𝐼(𝑡 + Δ𝑡) − 𝐼(𝑡) = 𝛽𝑆𝐼Δ𝑡 − 𝛾𝐼Δ𝑡 + 𝑜(Δ𝑡)  

Misalkan 𝑜(Δ𝑡) = 0, maka 

𝐼(𝑡+𝛥𝑡)−𝐼(𝑡)

𝛥𝑡
= 𝛽𝑆𝐼 − 𝛾𝐼.            (9) 

Berdasarkan persamaan (9), diperoleh 

lim
Δt→0

𝐼(𝑡+𝛥𝑡)−𝐼(𝑡)

𝛥𝑡
= lim

Δt→0
 𝛽𝑆𝐼 − 𝛾𝐼  

𝑑𝐼(𝑡)

𝑑𝑡
= 𝛽𝑆𝐼 − 𝛾𝐼         (10) 

Karena diawal waktu belum terdapat individu yang terinfeksi, maka berdasarkan persamaan (10), 

diperoleh 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
≈ (𝛽 − 𝛾)𝐼           (11) 

dengan melakukan pengintegralan pada persamaan (11), diperoleh 

𝐼 = 𝐼0e
(β−γ)𝑡.          (12) 

Misalkan 𝑚 = 𝛽 − 𝛾, persamaan (12) menjadi 

𝐼 = 𝐼0e
𝑚𝑡          (13) 

Selanjutnya 𝐼0 dan 𝑚 dapat dihitung menggunakan regresi eksponensial. 

Simulasi Numerik 

Simulasi numerik dilakukan berdasarkan hasil analisis model epidemik SIRV stokastik pada ersamaan 

(2). Dalam simulasi ditunjukkan dinamika awal populasi, pengaruh setiap parameter terhadap peluang 

terjadinya wabah, pengaruh jumlah individu yang divaksin, dan efektivitas vaksinasi serta pengaruh 

pemberian pengobatan/treatment dalam pengendalian penyakit COVID-19.  

Estimasi parameter dengan menggunakan data penyebaran COVID-19 di Indonesia pada periode 

Maret 2020 sampai dengan Desember 2020 [18]. Metode regresi eksponensial digunakan untuk 

menghitung laju infektivitas dan penyembuhan penyakit. Adapun perhitungan laju vaksinasi tahap 

pertama didasarkan pada total vaksinasi dosis 1 sampai dengan tanggal 30 Juni 2021. Selanjutnya laju 
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vaksinasi tahap 2 didasarkan pada rentang waktu pemberian vaksin dengan perhitungan sebagai berikut. 

Perhitungan dilakukan dengan menggunakan persamaan berikut: 

𝜏 =
𝐽𝑢𝑚𝑙𝑎ℎ 𝑑𝑜𝑠𝑖𝑠 1

𝐽𝑢𝑚𝑙𝑎ℎ ℎ𝑎𝑟𝑖 × 𝑆𝑎𝑠𝑎𝑟𝑎𝑛 𝑣𝑎𝑘𝑠𝑖𝑛𝑎𝑠𝑖
  dan 𝜀 =

1

𝑅𝑒𝑛𝑡𝑎𝑛𝑔 𝑤𝑎𝑘𝑡𝑢
  

Secara umum nilai parameter yang digunakan dalam melakukan simulasi numerik, ditunjukkan pada 

Tabel 1. 

Tabel 1 Nilai Parameter Model 

 

Parameter Keterangan Nilai 

Λ Laju Kekahiran 0,021/hari 

𝛽 Laju infeksi penyakit 0,057/hari 

𝜏 Laju vaksinasi tahap 1 8,4 × 10−4/hari 

𝜀 Laju vaksinasi tahap 2 4 × 10−4/hari 

𝜎 Laju penurunan efektivitas vaksin tahap 2 0,6/hari 

𝜇 Laju kematian alami 6,25 × 10−3/hari 

𝜉 Laju kematian akibat COVID-19 2,2 × 10−4/hari 

𝛾 Laju penyembuhan penyakit 0,039/hari 

𝜃 Laju pengobatan 0,06/hari 

 

Nilai parameter pada Tabel 1 digunakan sebagai tolak ukur awal dalam melakukan simulasi 

numerik. Oleh karena simulasi ini bertujuan untuk melihat dinamika populasi pada sistem apabila 

diberikan beberapa kondisi berbeda, maka untuk pemilihan beberapa kondisi tersebut dilakukan 

dengan mempertimbangkan bahwa meningkat atau menurunnya nilai parameter yang berpengaruh 

terhadap sistem. Berdasarkan persamaan (2), berikut merupakan simulasi awal model stokastik. 

 

 

Gambar 2. Dinamika Penyebaran COVID-19. 
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Berdasarkan Gambar 2, dalam rentang waktu 200 hari, jumlah individu terinfeksi dan jumlah 

individu vaksinasi tahap 1 diawal waktu terjadi peningkatan drastis kemudian semakin menurun 

dikarenakan perpindahan individu pada subpopulasi kelas vaksinasi tahap 2 . Sedangkan untuk jumlah 

individu rentan, jumlah individu vaksinasi tahap 2, dan jumlah individu sembuh pada awal waktu terus 

mengalami peningkatan hingga akhir. Hal ini menunjukkan bahwa pandemi COVID-19 seiring 

berjalannya waktu akan terus berkurang dan menghilang dari populasi akibat meningkatnya jumlah 

individu vaksinasi tahap 2 dan jumlah individu sembuh yang menjadi kebal terhadap penyakit. 

Selanjutnya dilakukan perhitungan untuk melihat pengaruh setiap parameter terhadap perubahan 

nilai peluang terjadinya wabah 𝒫0 pada persamaan (8). Adapun hasil perhitungan dapat dilihat pada 

Gambar 3 yang menunjukkan bahwa laju vaksinasi tahap 1, laju penurunan efektivitas vaksin tahap 2 

dan laju efektivitas pengobatan/treatment sangat berpengaruh terhadap dinamika populasi. 

Peningkatan laju vaksinasi tahap 1 mengakibatkan menurunnya nilai peluang terjadinya wabah. Hal 

serupa berlaku pada laju efektivitas pengobatan/treatment. Sementara itu, penurunan efektivitas tahap 

2 mengakibatkan meningkatnya nilai peluang terjadinya wabah. 

 

Gambar 3. Pengaruh Parameter Terhadap Perubahan 𝒫0. 

Pengaruh Jumlah Individu yang Divaksin 

Simulasi dilakukan dengan memberikan beberapa kondisi berbeda terhadap parameter vaksinasi 

yakni laju vaksinasi tahap 1 (𝜏). Awal mulanya hanya sebanyak 0,084% individu rentan yang 
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divaksinasi seperti Gambar 3. Akan ditunjukkan bahwa perubahan nilai parameter vaksinasi dapat 

mengubah dinamika populasi. Adapun dinamika populasi dapat dilihat pada Gambar 4. 

 

Gambar 4. Pengaruh Parameter 𝜏 terhadap dinamika 𝑆, 𝑉1, dan 𝐼. 

Gambar 4 menunjukkan bahwa dengan memberikan perbedaan perlakuan pada individu vaksinasi 

tahap 1, mengakibatkan semakin tinggi nilai proporsi dan nilai parameter lain tetap, maka jumlah 

individu vaksinasi tahap 1 terus mengalami peningkatan. Sedangkan jumlah individu terinfeksi dan 

jumlah individu rentan mengalami penurunan. Hal ini menunjukkan dengan meningkatkan laju 

vaksinasi tahap 1 menyebabkan berkurangnya jumlah individu rentan dan terinfeksi. Adapun dengan 

laju vaksinasi tahap 1 sebesar 0,03% sudah mampu menekan wabah penyebaran COVID-19. 

Efektivitas Vaksinasi 

Simulasi dilakukan untuk mengetahui pengaruh dari laju penurunan efektivitas vaksin tahap 2 (𝜎). 
Untuk melihat pengaruh dari penurunan efektivitas vaksin terhadap dinamika populasi, dilakukan 

beberapa skenario dengan menaikkan atau menurunkan nilai parameter laju penurunan efektivitas 

vaksin tahap 2 (𝜎).  

 

Gambar 5. Pengaruh Parameter 𝜎 terhadap dinamika 𝑉2 dan 𝐼. 

Berdasarkan Gambar 5, ketika laju penurunan efektivitas vaksin (𝜎) diperbesar menjadi 0,8 serta 

nilai parameter lain tetap, terlihat pada dinamika populasi jumlah individu vaksinasi tahap 2 menurun 

dan jumlah individu terinfeksi mengalami peningkatan. Sementara ketika laju penurunan efektivitas 

vaksin diperkecil menjadi 0,2 dan 0,4 serta nilai parameter lain tetap, terlihat pada dinamika populasi 

jumlah individu vaksinasi 2 mengalami peningkatan yang secara tidak langsung  menyebabkan jumlah 

individu terinfeksi menurun. Oleh karena itu, secara keseluruhan penurunan efektivitas vaksin 

minimal sebesar 40% menunjukkan terdapat tingkat efektivitas vaksin sebesar 60% yang cukup 

efektif mengurangi jumlah individu yang terinfeksi. 
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Efektivitas Pengobatan 

Perhitungan kali ini dilakukan berdasarkan perubahan nilai terhadap parameter (θ) untuk 

mengetahui efektivitas pemberian pengobatan/treatment. Hasil perhitungan sebagaimana yang 

terdapat pada Gambar 6, menunjukkan bahwa ketika nilai parameter 𝜃 diperbesar 8% dan nilai 

parameter lain tetap, dinamika populasi jumlah individu terinfeksi pengalami penurunan dan 

menyebabkan meningkatnya jumlah individu sembuh.  

 
Gambar 6. Pengaruh Parameter 𝜃 terhadap dinamika 𝐼 dan 𝑅. 

Hal ini menunjukkan bahwa dengan memperbesar tingkat pengobatan/treatment dapat menekan 

wabah penyebaran COVID-19. 

Kesimpulan 

Modifikasi model epidemik SIRV stokastik dengan pendekatan rantai markov waktu kontinu 

menghasilkan sebaran peluang transisi dari banyaknya individu yang terinfeksi. Analisis peluang wabah 

model epidemik SIRV menghasilkan sebaran peluang terjadinya wabah adalah sebesar 0 ketika 𝑅0 ≤ 1 

dan (1 − 1/ℛ0)
𝑖0  ketika ℛ0 > 1. Simulasi numerik menunjukkan dengan meningkatkan vaksinasi 

sebesar 0,03% dapat menyebabkan berkurangnya jumlah individu rentan dan terinfeksi. Adapun tingkat 

efektivitas vaksin sebesar 60% cukup efektif mengurangi jumlah individu yang terinfeksi. Selanjutnya 

pemberian pengobatan/treatment diperlukan sebanyak 8% per hari agar penyebaran COVID-19 dapat 

menghilang dari populasi. 
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