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ABSTRAK 

Difteri merupakan penyakit infeksi akut yang disebabkan bakteri Corynebacterium diphtheria. 

Pengendalian penyebaran difteri dilakukan untuk mencapai target bebas difteri tahun 2030. Dalam 

penelitian ini dikonstruksikan model maternal antibody susceptible vaccinated infected recovered 

(MSVIR) dengan pengaruh sanitasi pada penyebaran penyakit menular. Selanjutnya model tersebut 

diterapkan pada kasus difteri di Indonesia untuk menentukan pola penyebaran, interpretasi hasil, dan hasil 

simulasi parameternya. Metode yang digunakan dalam penelitian ini yaitu studi literatur dan terapan. 

Model yang dikonstruksikan berupa sistem persamaan diferensial orde satu dengan variabel bebas t dan 

lima variabel terikat yaitu M, S, V, I, dan R. Model diterapkan menggunakan data sekunder tahunan (2005-

2019) dan diperoleh model penyebaran difteri di Indonesia. Berdasarkan penyelesaian model tersebut dan 

data diperoleh nilai MAPE serta signifikasi model pada kelompok individu M, S, V, I, dan R berturut-

turut 11% (baik), 1% (sangat baik), 7% (sangat baik), 30% (layak), 19% (baik). Penyelesaian tersebut 

selanjutnya direpresentasikan dalam grafik yang menunjukkan pola penyebaran penyakit difteri di 

Indonesia. Berdasarkan hal tersebut diprediksi target bebas difteri belum dapat tercapai pada tahun 2030. 

Selanjutnya dilakukan simulasi parameter model untuk mengetahui upaya atau strategi yang dapat 

dilakukan untuk mencapai target tersebut.   

 

Kata Kunci : difteri, MSVIR, sanitasi, vaksinasi, menular, model.   

 
PENDAHULUAN 

Penyakit menular adalah penyakit yang disebabkan oleh mikroorganisme seperti bakteri, virus, 

parasit atau jamur. Proses menyebarnya mikroorganisme tersebut dari satu orang ke orang yang lain baik 

secara langsung maupun tidak langsung disebut sebagai penyebaran penyakit menular (WHO, 2020). 

Penyebaran penyakit menular dapat direpresentasikan dalam model matematika. Salah satu model 

tersebut yaitu susceptible infected recovered (SIR) klasik yang dikonstruksikan oleh Hethcote pada tahun 

2020. Dalam model tersebut populasi dikelompokkan menjadi tiga, yaitu kelompok individu sehat namun 

rentan terinfeksi penyakit (S), kelompok individu yang telah terinfeksi penyakit dan dapat menularkan 

penyakit (I), serta kelompok individu yang sembuh dari penyakit dan memperoleh kekebalan permanen 

(R). Penyebaran penyakit dapat dilihat dari banyaknya individu pada masing-masing kelompok tersebut. 

Menurut Hethcote (2000), sanitasi dan vaksinasi dapat membantu mengeliminasi suatu penyakit 

menular. Pengonstruksian model dengan mempertimbangkan program vaksinasi telah dilakukan oleh  Liu 

et al. (2008), melalui model susceptible vaccinated infected recovered (SVIR). Selanjutnya, model 

tersebut dikembangkan oleh Widyaningsih dan Aryani (2020) dengan mempertimbangkan faktor 

kelahiran, kematian alami serta kematian akibat penyakit. Individu yang telah divaksin dikategorikan 

sebagai individu kelompok vaccinated (V). Kekebalan yang diperoleh ibu ketika terinfeksi saat masa 

kehamilan dapat disalurkan ke janin melalui plasenta. Oleh karena itu, bayi yang dilahirkan memiliki 

kekebalan pasif. Berdasarkan hal tersebut, Hethcote (2000) mengonstruksikan model maternal antibody 

susceptible exposed infected recovered (MSEIR). Individu baru lahir dengan kekebalan pasif 

dikategorikan sebagai individu kelompok maternal antibody (M). Selanjutnya pada tahun 2005, 

Guimaraens dan Codeco mengonstruksikan model SIR dengan mempertimbangkan sanitasi. 

Difteri merupakan penyakit infeksi akut yang disebabkan oleh bakteri Corynebacterium 

diphtheria (Sunarno et al., 2011). Bakteri tersebut umumnya menyerang saluran nafas atas (Vetrichevvel 

et al., 2008), tetapi beberapa kasus juga ditemukan pada kulit serta beberapa organ lainnya (de Benoist 

A-C et al., 2004). Tanda khas pada saluran nafas berupa terbentuknya pseudomembran dan dilepaskannya 
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eksotoksin yang sangat ganas (Sunarno et al., 2011). Penyakit ini menular melalui droplet (percikan 

ludah) atau kontak langsung dengan lesi di kulit (Kementerian Kesehatan RI, 2017). Tingkat kematian 

akibat difteri mencapai 3-5% (Vetrichevvel et al., 2008) dan bahkan lebih (Gentina et al.,2008 ; Kartono 

et al., 2008) dari seluruh kasus yang umumnya terjadi karena gangguan saluran nafas dan kardiovaskuler 

(Sunarno et al., 2011). Kasus difteri di Indonesia pada tahun 2018 menyebar hampir di seluruh wilayah 

Indonesia, dengan jumlah 1386 kasus dan case fatality rate (CFR) sebesar 2.09%. Jika dibandingkan 

dengan tahun sebelumnya maka pada tahun 2019 terjadi penurunan kasus lebih dari 50% (529 kasus) 

namun CFR mengalami kenaikan hingga 4.35% (Pusdatin, 2005-2019). Upaya pemerintah untuk 

mengendalikan penyebaran difteri diantaranya melalui program sanitasi dan vaksinasi. Upaya tersebut 

dilakukan untuk mendukung tercapainya target bebas difteri tahun 2030 di Indonesia (Peraturan Presiden 

No. 59 Tahun 2017).  

Penelitian ini bertujuan untuk mengonstruksikan model maternal antibody susceptible 

vaccinated infected recovered (MSVIR) dengan pengaruh sanitasi pada penyebaran penyakit menular. 

Kemudian menerapkan model tersebut pada kasus difteri di Indonesia untuk menentukan pola penyebaran 

dan interpretasi hasilnya. Selanjutnya dilakukan simulasi parameter untuk mengetahui upaya yang dapat 

dilakukan untuk menurunkan kasus difteri di Indonesia. Sebelumnya pada tahun 2019 telah 

dikonstruksikan model MSVIR oleh Widyaningsih et al. pada penyebaran penyakit tidak menular. 

Berbeda dengan penelitian tersebut, disini dikonstruksikan untuk penyebaran penyakit menular dengan 

mempertimbangkan pengaruh dari intervensi sosial (kontak antara individu S dan I, program sanitasi) dan 

medis (vaksinasi baik pada individu hamil maupun yang tidak) serta masa berakhirnya kekebalan aktif 

dan pasif. 

 

METODE  

 Metode yang digunakan dalam penelitian ini adalah studi literatur dan terapan. Metode terdiri 

dari dua bagian yaitu data penelitian dan langkah penelitian.  

 

Data Penelitian 

Data yang digunakan dalam penelitian ini berupa data sekunder tahunan (2005-2019) yang 

diperoleh dari Badan Pusat Statistik (BPS), Pusat Data dan Informasi Kementerian Kesehatan RI 

(Pusdatin), dan World Bank (2020). Data pada tahun t merupakan data akumulasi dari bulan Januari 

hingga Desember. Dari Pusdatin diperoleh data terkait banyaknya individu yang divaksin difteri, 

banyaknya kasus difteri, banyaknya kematian yang disebabkan oleh difteri, banyaknya individu yang 

mengalami kegagalan vaksin difteri, dan banyaknya ibu hamil yang divaksin difteri. Data terkait 

presentase Rumah Tangga (RT) yang memiliki akses sanitasi layak diperoleh dari BPS. Terakhir dari  

World Bank diperoleh data crude birth rate (CBR), crude death rate (CDR), dan populasi Indonesia. 

 

Langkah Penelitian 

Langkah dalam penelitian ini adalah sebagai berikut.  

1. Mengidentifikasi karakteristik penyakit menular.  

2. Mengubah dan menambahkan asumsi dan parameter pada model SIR klasik.  

3. Menentukan perubahan sesaat pada variable terikat berdasarkan asumsi dan parameter. 

4. Menentukan nilai parameter model. 

5. Menentukan nilai awal kelompok individu M, S, V, I, dan R. 

6. Menentukan signifikansi model.  

7. Membuat grafik penyelesaian model.  

8. Menentukan keterkaitan penyelesaian model dengan target bebas difteri tahun 2030.  

9. Melakukan simulasi pada parameter yang memiliki pengaruh dalam penurunan kasus difteri. 
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TEORI PENUNJANG 

 Model SIR 

Kermack dan McKendrick pertama kali memperkenalkan model SIR pada tahun 1927. Selanjutnya 

Hethcote pada tahun 2000 mengonstruksikan model SIR klasik dengan mengasumsikan populasinya 

konstan sebesar N dan faktor migrasi tidak dipertimbangkan. Model SIR menurut Hethcote (2000) dapat 

ditulis sebagai berikut. 
𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 𝜇𝑁 − 𝜇𝑆 −

𝛽𝑆𝐼

𝑁
, 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= −𝜇𝐼 +

𝛽𝑆𝐼

𝑁
− 𝛾𝐼, 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= −𝜇𝑅 + 𝛾𝐼,      (1) 

 

dengan 𝑆(0) ≥  0, 𝐼(0) >  0, 𝑅(0) ≥  0 dan 𝜇, 𝛽, 𝛾 >  0. Ketiga parameter tersebut berturut-turut adalah 

laju kelahiran/kematian, laju kontak, dan laju kesembuhan. 

 

Mean absolute percentage error (MAPE) 

Menurut Chang et al. (2007), pengukuran signifikansi model salah satunya dapat dilakukan dengan 

menghitung nilai mean absolute percentage error (MAPE). Formula MAPE dapat dituliskan sebagai 

berikut. 

𝑀𝐴𝑃𝐸 =
1

𝑛
∑

|𝐹𝑡−𝐴𝑡|

𝐴𝑡
     (2) 

dengan 𝐹𝑡 adalah nilai prediksi pada tahun t dan 𝐴𝑡 : nilai sebenarnya pada tahun t. Semakin kecil nilai 

MAPE semakin signifikan model tersebut. Kriteria signifikansi suatu model berdasarkan nilai MAPE 

(dalam persen) menurut Chang et al. (2007) dituliskan dalam Tabel 1.  

 

Tabel 1. Signifikansi 

MAPE Signifikansi 

10% Sangat baik 

10-20% Baik 

20-50% Layak 

50% Buruk 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Model MSVIR dengan Pengaruh Sanitasi 

 Model SIR (Hethcote, 2000) digunakan sebagai dasar dalam pengonstruksian model MSVIR. 

Faktor yang mempengaruhi populasi suatu wilayah antara lain kelahiran, kematian dan migrasi. Berbeda 

dengan model SIR (Hethcote, 2000) dipertimbangkan faktor kelahiran dan kematian sehingga populasi 

diasumsikan tidak konstan, sedangkan faktor migrasi tetap tidak dipertimbangkan. Oleh karena itu, laju 

kelahiran berbeda dengan laju kematian. Jika 𝜃 adalah laju kelahiran maka banyaknya kelahiran yang 

semula 𝜇𝑁 berubah menjadi 𝜃𝑁. 

Individu yang terinfeksi penyakit dimungkinkan mengalami kematian. Mengacu pada model 

SVIR (Widyaningsih & Aryani, 2020), kematian dikategorikan menjadi dua yaitu kematian alami dan 

kematian akibat penyakit. Jika 𝜇 adalah laju kematian alami maka banyaknya individu kelompok S, I, dan 

R secara berturut-turut berkurang sebesar 𝜇𝑆, 𝜇𝐼, dan 𝜇𝑅. Jika 𝜂 adalah laju kematian karena penyakit 

maka banyaknya individu kelompok I berkurang sebesar 𝜂𝐼. 

Vaksin diberikan pada individu kelompok S. Sama dengan model SVIR (Widyaningsih & 

Aryani,2020 ; Liu et al., 2008), individu yang telah divaksin dikategorikan sebagai individu kelompok V. 

Jika 𝛼1 adalah laju vaksinasi maka banyaknya individu kelompok S berkurang sebesar 𝛼1𝑆 dan banyaknya 

individu kelompok V bertambah sebesar 𝛼1𝑆. Kekebalan dari vaksin (kekebalan aktif) tidak dapat 
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bertahan seumur hidup. Oleh karena itu, disini dipertimbangkan masa berakhirnya kekebalan aktif. 

Individu yang masa kekebalan aktifnya telah berakhir dimungkinkan untuk kembali menjadi individu 

kelompok S. Jika 𝜆1 adalah laju berakhirnya kekebalan aktif maka banyaknya individu kelompok V 

berkurang sebesar 𝜆1𝑉 dan banyaknya individu kelompok S bertambah sebesar 𝜆1𝑉.  

Pada kelompok individu V terdapat kematian alami, sehingga banyaknya individu kelompok V 

berkurang sebesar 𝜇𝑉. Individu yang telah divaksin dimungkinkan  mengalami kegagalan vaksin. 

Sehingga individu tersebut menjadi individu kelompok I. Jika 𝛿 adalah laju kegagalan vaksin maka 

banyaknya individu kelompok V berkurang sebesar 𝛿
𝑉𝐼

𝑁
 dan banyaknya individu kelompok I bertambah 

sebesar 𝛿
𝑉𝐼

𝑁
. 

Sama dengan model MSEIR (Hethcote,2000), terdapat kelompok individu M. Namun berbeda 

dengan model tersebut, kelompok individu M pada penelitian ini merupakan individu baru lahir dari ibu 

yang telah divaksin pada masa kehamilan. Jika 𝜌 adalah laju vaksinasi pada ibu hamil maka banyaknya 

individu kelompok M bertambah sebesar 𝜌𝜃𝑁. Individu baru lahir dari ibu yang tidak divaksin pada masa 

kehamilan dikategorikan sebagai individu kelompok S. Jika (1 − 𝜌) adalah laju ibu hamil yang tidak 

divaksin maka banyaknya individu kelompok S berubah dari 𝜃𝑁 menjadi (1 − 𝜌)𝜃𝑁. Pada kelompok 

individu M terdapat kematian alami sehingga banyaknya individu kelompok M berkurang sebanyak 𝜇𝑀. 

Kekebalan pasif bayi tidak dapat bertahan seumur hidup sehingga berbeda dengan model MSVIR 

(Widyaningsih et al., 2019) di sini dipertimbangkan masa berakhirnya kekebalan pasif. Jika 𝜆2 adalah 

laju berakhirnya kekebalan pasif maka banyaknya individu kelompok M berkurang sebesar 𝜆2𝑀 dan 

banyaknya individu kelompok S bertambah sebesar 𝜆2𝑀. 

Selanjutnya sama dengan model SIR (Guimaraens & Codeco, 2005) dipertimbangkan pengaruh 

sanitasi. Mengacu pada model tersebut pengaruh sanitasi terhadap laju kontak direpresentasikan dalam 

fungsi 𝑐(𝐻) = 𝛽 − 𝛼2 𝐻 dengan 𝛼2 merupakan konstanta proporsionalitas yang bernilai 0 < 𝛼2  < 𝛽 

dan H merupakan tingkat sanitasi yang bernilai 0 ≤ 𝐻 ≤ 1. Oleh karena itu, pengaruh kontak antara 

individu S dan I berubah dari 𝛽
𝑆𝐼

𝑁
 menjadi 𝑐(𝐻)

𝑆𝐼

𝑁
. Dengan demikian, diperoleh model MSVIR dengan 

pengaruh sanitasi (3). 

 
𝑑𝑀

𝑑𝑡
= 𝜌𝜃𝑁 − 𝜇𝑀 − 𝜆2𝑀, 

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= (1 − 𝜌)𝜃𝑁 − 𝜇𝑆 − 𝑐(𝐻)

𝑆𝐼

𝑁
− 𝛼1𝑆 + 𝜆1𝑉 + 𝜆2𝑀, 

𝑑𝑉

𝑑𝑡
= −𝜇𝑉 + 𝛼1𝑆 − 𝜆1𝑉 − 𝛿

𝑉𝐼

𝑁
, 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= −𝜇𝐼 + 𝑐(𝐻)

𝑆𝐼

𝑁
− 𝛾𝐼 − 𝜂𝐼 + 𝛿

𝑉𝐼

𝑁
, 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= −𝜇𝑅 + 𝛾𝐼,       (3) 

 

dengan 𝑐(𝐻) = 𝛽 − 𝛼2𝐻, 0 < 𝛼2 < 𝛽, 0 ≤ 𝐻 ≤ 1, 𝑀(0) ≥ 0, 𝑆(0) ≥ 0, 𝑉(0) ≥ 0,  𝐼(0) > 0, 𝑅(0) ≥

0, serta sepuluh parameter 𝜃, 𝜇, 𝜂, 𝛽, 𝛾, 𝛼1, 𝜆1, 𝜆2, 𝛿, 𝜌 > 0. Kesepuluh parameter tersebut berturut-turut 

adalah laju kelahiran, laju kematian alami, laju kematian karena penyakit, laju kontak, laju kesembuhan, 

laju vaksinasi, laju berakhirnya kekebalan aktif, laju berakhirnya kekebalan pasif, laju kegagalan vaksin, 

dan laju vaksinasi pada ibu hamil. Model MSVIR dengan pengaruh sanitasi (3) berupa sistem persamaan 

diferensial (SPD) orde satu dengan variabel bebas t dan lima variabel terikat M, S, V, I, dan R. Dinamika 

populasi model MSVIR dengan pengaruh sanitasi (3) ditunjukkan pada Gambar 1.  
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Gambar 1. Dinamika Populasi Model MSVIR dengan Pengaruh Sanitasi. 

 

Penerapan Model MSVIR dengan Pengaruh Sanitasi pada Penyebaran Difteri di Indonesia 

Model (2) diterapkan pada kasus difteri di Indonesia dengan menggunakan data sekunder tahunan 

(2005-2019). Data tahun 2005-2017 digunakan untuk mengestimasi nilai parameter dan diperoleh, laju 

kelahiran (𝜃) sebesar 0.02052600, laju kematian alami (𝜇) sebesar 0.00657884, laju kematian karena 

difteri (𝜂) sebesar 0.06375839, laju kontak (𝛽) sebesar 1.10984323, laju kesembuhan (𝛾) sebesar 

0.93624161, laju vaksinasi (𝛼1) sebesar 0.01956710, laju berakhirnya kekebalan aktif (𝜆1) sebesar 

0.10000000, laju berakhirnya kekebalan pasif (𝜆2) sebesar 0.99342116, laju kegagalan vaksin (𝛿) sebesar 

0.00004154, laju vaksinasi pada ibu hamil (𝜌) sebesar 0.59000000, tingkat sanitasi (H) sebesar 0.5 dan 

dipilih 𝛼2 = 0.09. Selanjutnya nilai-nilai tersebut disubstitusikan pada model (3). Dengan demikian, 

diperoleh model MSVIR dengan pengaruh sanitasi pada penyebaran penyakit difteri di Indonesia dapat 

ditulis  

 
𝑑𝑀

𝑑𝑡
= 0.01211034 𝑁 − 0.00657884 𝑀 − 0.99342116 𝑀, 

𝑑𝑆

𝑑𝑡
= 0.00841566 𝑁 − 0.00657884 𝑆 − 1.06484323 

𝑆𝐼

𝑁
− 0.01956710 𝑆 + 0.1 𝑉  

+0.99342116 𝑀, 
𝑑𝑉

𝑑𝑡
= −0.00657884 𝑉 + 0.01956710 𝑆 − 0.1 𝑉 − 0.00004154 

𝑉𝐼

𝑁
, 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= −0.00657884 𝐼 + 1.06484323 

𝑆𝐼

𝑁
− 0.93624161 𝐼 − 0.06375839 𝐼  

+0.00004154 
𝑉𝐼

𝑁
, 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
= −0.00657884 𝑅 + 0.93624161 𝐼,       (4) 

 

dengan  𝑀(0) ≥ 0, 𝑆(0) ≥ 0, 𝑉(0) ≥ 0,  𝐼(0) > 0, dan 𝑅(0) ≥ 0.  

 

Penyelesaian Model MSVIR dengan Pengaruh Sanitasi pada Penyebaran Penyakit Difteri di 

Indonesia  

Model (4) ditentukan penyelesaian pendekatannya dengan terlebih dahulu menentukan nilai 

awal. Nilai awal yang digunakan mengacu pada banyaknya individu kelompok M, S, V, I, dan R pada 

tahun 2005, yaitu  

 

 𝑀(0) =  3001534, 𝑆(0)  =   219107646, 𝑉(0)  =   4178377,  

𝐼(0)  =  1031, 𝑅(0)  =  882.    (5) 

 

Model (4) dengan nilai awal (5) diselesaikan menggunakan metode Runge-Kutta orde empat dengan ℎ =

1. Selanjutnya penyelesaian tersebut bersama dengan data difteri tahun 2018 dan 2019 disubstitusikan 

pada formula (2), sehingga diperoleh nilai MAPE berserta kriteria signifikansi pada kelompok individu 

M, S, V, I, dan R berturut-turut 11% (baik), 1% (sangat baik), 7% (sangat baik), 30% (layak), 19% (baik). 
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Selanjutnya sistem masalah nilai awal (4)-(5) digunakan untuk memprediksi hingga tahun 2030. 

Penyelesaian model direpresentasikan dalam grafik yang ditunjukkan pada Gambar 2 dan Gambar 3. 

Kedua gambar tersebut menunjukkan pola penyebaran penyakit difteri di Indonesia. 

 

Gambar 2. Banyaknya Individu (a) Kelompok M, (b) Kelompok S (Ungu) dan  

Kelompok V Tahun 2005-2030 

 

Berdasarkan Gambar 1 dan nilai awal (5) diketahui banyaknya individu kelompok M, S, dan V mengalami 

trend naik. Banyaknya individu kelompok M dan S mengalami penurunan pada 3 tahun pertama kemudian 

mengalami kenaikan pada 23 tahun selanjutnya. Pada tahun 2030 banyaknya individu kelompok M 

mencapai 3823769 orang, sedangkan individu kelompok S mencapai 273730147 orang. Berbeda dengan 

kelompok individu M dan S, berdasarkan Gamar 2 dan Gambar 3 banyaknya individu kelompok V dan R 

terus mengalami kenaikan pada 26 tahun pertama. Pada tahun 2030 banyaknya individu V mencapai 

43055175 orang sedangkan kelompok individu R mencapai 14133 orang.  

 

Gambar 3. Banyaknya Individu (c) Kelompok I, (d) Kelompok R Tahun 2005-2030 

 

Berbeda dengan empat kelompok individu yang lain, banyaknya individu kelompok I mengalami  trend 

turun dengan titik tertinggi terjadi pada tahun 2007 (1050 orang), kemudian terus mengalami penurunan 

hingga tahun 2030 dengan jumlah 197 orang.  

 

Interprestasi dan Simulasi Parameter pada Model MSVIR dengan Pengaruh Sanitasi pada 

Penyebaran Difteri di Indonesia 

 Berdasarkan penyelesaian model (4) dengan nilai awal (5) diketahui masih terdapat individu yang 

terinfeksi difteri pada tahun 2030 yaitu sebanyak 197 orang. Dengan demikian, target bebas difteri di 

Indonesia diprediksi belum tercapai pada tahun 2030. Penurunan kasus difteri dipengaruhi oleh berbagai 

faktor termasuk laju vaksinasi, laju kontak antara individu terinfeksi dengan individu rentan dan pengaruh 

sanitasi. Oleh karena itu di sini dilakukan simulasi pada 𝛼1 (laju vaksinasi), 𝛽 (laju kontak), dan 𝛼 𝐻 
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(pengaruh sanitasi). Simulasi dilakukan dengan lima perlakuan, yaitu 

1.  𝛼1 berubah-ubah dan parameter yang lain tetap,  

2. 𝛽 berubah-uah dan parameter yang lain tetap,  

3. 𝛼 𝐻 berubah-ubah dan parameter yang lain tetap,  

4. 𝛼 𝐻 berubah-ubah dengan 𝛼1 = 0  dan parameter yang lain tetap, dan 

5. 𝛼1 berubah-ubah dengan 𝛼 𝐻 = 0 dan parameter yang lain tetap.  

Hasil simulasi disajikan pada Tabel 2, Tabel 3 dan Tabel 4.  

 

Tabel 2. Banyaknya Individu Kelompok I sampai Tahun 2030 Hasil Simulasi Parameter 𝛼1 dan 𝛽  

Parameter 𝜶𝟏 𝜷 

Tahun 0 0.05 0.08 0.08355312 1 0.9 0.82366392 

2005 1031 1031 1031 1031 1031 1031 1031 

2010 1201 731 561 544 586 367  257 

2015 1448 297 137 126 271 109 54 

2020 1777 95 25 22 113 29 10 

2025 2204 27 4 3 45 8 2 

2030 2748 8 1 0 17 2 0 

 

 Jika program vaksinasi tidak dilaksanakan maka jumlah individu yang terinfeksi difteri terus 

meningkat. Dengan menaikkan laju vaksinasi dari 0.01956710 menjadi 0.08355312 banyaknya individu 

teinfeksi mengalami penurunan yang signifikan hingga tidak ditemukan lagi pada tahun 2030. Laju kontak 

berpengaruh pada penurunan banyaknya individu yang terinfeksi difteri. Agar target bebas difteri tecapai 

pada tahun 2030 maka setidaknya laju kontak diturunkan dari 1.10984323 menjadi 0.82366392. 

 

Tabel 3. Banyaknya Individu Kelompok I sampai Tahun 2030 Hasil Simulasi Parameter 𝛼𝐻 

Parameter 𝜶𝑯 

Tahun 0 0.1 0.2 0.3 0.3157 

2005 1031 1031 1031 1031 1031 

2010 1210 758 475 297 276 

2015 1117 448 180 72 62 

2020 916 238 62 16 13 

2025 708 119 20 3 3 

2030 531 58 6 1 0 

 

Jika tidak dilaksanakan program sanitasi maka banyaknya individu yang terinfeksi difteri masih 

cenderung mengalami trend turun, namun pada tahun 2030 masih banyak individu yang terinfeksi difteri. 

Simulasi dilakukan dengan batasan nilai 𝛼𝐻 = 𝛽 karena jika 𝛼𝐻 = 𝛽 maka laju kontak yang baru atau 

𝑐(𝐻) = 0. Dalam penyebaran penyakit menular sulit atau bahkan tidak mungkin untuk mencapai 𝑐(𝐻) =

0. Seiring dengan menaikkan 𝛼𝐻 banyaknya indivdu I juga terus mengalami penurunan hingga mencapai 

0 pada nilai 𝛼𝐻 = 0.3157. 

 

 

Tabel 4. Banyaknya Individu Kelompok I sampai Tahun 2030 Hasil Simulasi 

 Parameter 𝛼 𝐻 dengan 𝛼1 = 0  dan 𝛼1 dengan 𝛼 𝐻 = 0 

Parameter 𝜶 𝑯 dengan 𝜶𝟏 = 𝟎   𝜶𝟏 dengan 𝜶 𝑯 = 𝟎 

Tahun 0.1 0.2 0.3 0.39581 0.05 0.09 0.1 

2005 1031 1031 1031 1031 1031 1031 1031 

2010  919 564  347  218 891 650 570 

2015  846  318 120  47 431 151 120 
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Parameter 𝜶 𝑯 dengan 𝜶𝟏 = 𝟎   𝜶𝟏 dengan 𝜶 𝑯 = 𝟎 

2020  792  182 42  10 163 27 18 

2025  749 105  15  2 55 4 3 

2030  712  61  5  0 18 1 0 

 

Setelah dilakukan simulasi pada perlakuan 4 dan 5 ternyata target bebas difteri masih dimungkinkan 

tecapai tanpa dilaksanakan program vaksinasi atau sanitasi. Namun jika tidak melaksanakan program 

vaksinasi maka setidaknya 𝛼𝐻 = 0.39581, begitu juga sebaliknya jika tidak dilaksanakan program 

sanitasi maka setidaknya 𝛼1 = 0.1. 

 

KESIMPULAN 

Berdasarkan hasil dan pembahasan diperoleh kesimpulan yaitu pertama, model MSVIR dengan 

pengaruh sanitasi dituliskan sebagai model (3). Kedua model MSVIR dengan pengaruh sanitasi pada 

penyebaran penyakit difteri di Indonesia direpresentasikan pada model (4). Sistem masalah nilai awal (4)-

(5) memiliki MAPE pada kelompok individu M, S, V, I, dan R berturut-turut 11% (baik), 1% (sangat baik), 

7% (sangat baik), 30% (layak), 19% (baik). Ketiga, pola penyebaran penyakit difteri di Indonesia pada 

tahun 2005-2030 menunjukkan banyaknya ibu hamil yang divaksin difteri pada masa kehamilan, individu 

rentan terinfeksi difteri, individu yang telah divaksin difteri, serta individu yang sembuh dari difteri 

mengalami trend naik, sedangkan banyaknya individu terinfeksi difteri mengalami trend turun. Keempat, 

Target bebas difteri di Indonesia diprediksi belum tercapai pada tahun 2030. Terakhir, hasil simulasi 

parameter pada model dapat digunakan sebagai bahan pertimbangan untuk menyusun strategi agar target 

bebas difteri dapat tercapai pada tahun 2030. Hasil simulasi tersebut yaitu menurunkan laju kontak dari 

1.10984323 menjadi 0.82366392, menaikkan laju vaksinasi dari 0.01956710 menjadi 0.08355312, atau 

meningkatkan pengaruh sanitasi dari 0.0450 menjadi 0.3157. Selain itu target juga dimungkinkan tercapai 

apabila tidak dilaksanakan program vaksinasi namun setidaknya pengaruh sanitasi sebesar 0.39581, atau 

sebaliknya tidak dilakukan program sanitasi namun setidaknya laju vaksinasi sebesar 0.1.  
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