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Abstrak 

Penyakit demam berdarah dengue (DBD) adalah salah satu penyakit virus menular dengan perantara 
vektor yang sering terjadi khususnya, di daerah tropis di seluruh dunia. Sudah banyak upaya dilakukan 
agar penyakit DBD tidak menyebar diantaranya yang paling umum di Indonesia yaitu penyebaran gas 
Fogging dan vaksinasi. Cara yang baru yaitu penyebaran nyamuk pembawa bakteri Wolbachia. Wolbachia 
adalah bakterial yang tersebar luas secara alami dan ditemukan pada jaringan reproduksi beberapa 
serangga dan antropoda. Artikel ini bertujuan untuk mengkonstruksi model penyebaran penyakit demam 
berdarah dengue dengan adanya penyebaran bakteri Wolbachia dan mencari bilangan reproduksi dasar. 
Model yang dikonstruksi terdiri attas enam kompartemen yaitu, manusia rentan (𝑆ℎ), manusia terinfeksi 
(𝐼ℎ), manusia sembuh (𝑅ℎ), vektor rentan (𝑆𝑣), vektor terinfeksi (𝐼𝑣), dan vektor dengan Wolbachia (𝑊𝑣).  
Tahapan penelitian yang dilakukan yaitu, studi literatur, Menyusun asumsi, mengkonstruksi model, dan 
mencari bilangan reproduksi dasar. Berdasarkan penelitian yang dilakukan didawaptkan model SIR SIW 

dengan bilabgab reproduksi dasar menggunakan Next Generation Matrix yaitu 𝑅0 =

√
(−𝜇𝑣+𝛿𝑣)(−𝜇ℎ+𝛾ℎ)𝛽𝑣𝐴𝑣𝛽ℎ𝐴ℎ

𝜇ℎ(𝛿𝑣+𝜇𝑣)

(𝜇ℎ−𝛾ℎ)(𝜇𝑣−𝛿𝑣)
. 

Kata Kunci: Demam Berdarah Dengue, Wolbachia, Bilangan Reproduksi Dasar. 
  

Abstract 

Abstract Dengue Hemorrhagic Fever (DHF) is one of the contagious viral diseases transmitted by vector 
intermediaries that often occur, especially in tropical areas worldwide. Various efforts have been made to prevent the 
spread of DHF, including the most common methods in Indonesia: fogging and vaccination. A novel approach involves 
the dissemination of mosquitoes carrying the Wolbachia bacterium. Wolbachia is a bacterium widely distributed in 
nature and found in the reproductive tissues of several insects and arthropods. This article aims to construct a model 
for the spread of dengue hemorrhagic fever with the introduction of Wolbachia bacteria and to determine the basic 
reproduction number. The constructed model consists of six compartments: susceptible humans (𝑆ℎ), infected humans 
(𝐼ℎ), recovered humans (𝑅ℎ), susceptible vectors (𝑆𝑣), infected vectors (𝐼𝑣), and vectors carrying Wolbachia (𝑊𝑣). The 
research stages include literature review, assumption formulation, model construction, and determination of the basic 
reproduction number. Based on the conducted research, an SIR SIW model with the basic reproduction number 

obtained using the Next Generation Matrix is 𝑅0 =

√
(−𝜇𝑣+𝛿𝑣)(−𝜇ℎ+𝛾ℎ)𝛽𝑣𝐴𝑣𝛽ℎ𝐴ℎ

𝜇ℎ(𝛿𝑣+𝜇𝑣)

(𝜇ℎ−𝛾ℎ)(𝜇𝑣−𝛿𝑣)
. 
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PENDAHULUAN  

Penyakit demam berdarah dengue (DBD) 
adalah salah satu penyakit virus menular dengan 
perantara vektor yang sering terjadi khususnya, di 
daerah tropis di seluruh dunia (“World Mosquito 
Program” 2023). Berdasarkan World Health 

Organization atau WHO, DBD adalah salah satu 
dari sepuluh ancaman kesehatan secara global dan 
penyakit yang penyebarannya dapat terjadi begitu 
cepat. Tercatat terjadi peningkatan sebanyak 30 kali 
lipat selama 50 tahun terakhir. 

Penyakit DBD disebabkan oleh virus DENV 
yang bertransmisi dari gigitan nyamuk ke manusia. 
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Umumnya vektor dari DBD ini adalah nyamuk 
Aedes aegypti (Ae. aegypti) karena nyamuk Ae. aegypti 
banyak ditemukan di daerah tropis dan sub-tropis. 
Nyamuk Ae. aegypti betina berperan sebagai 
pembawa virus DENV ketika menghisap darah 
manusia karena nyamuk Ae. aegypti betina 
membutuhkan darah untuk mematangkan telur-
telurnya.  Ada 4 varian virus DENV yang sudah 
ditemukan yaitu, DENV-I, DENV-II, DENV-III, 
DENV-IV. Sementara itu, DENV-V, varian virus 
DENV ke lima masih ditemukan di Sarawak, 
Malaysia tercatat dari Oktober 2013 (Mustafa et al. 
2015). Penyebaran virus DENV pada manusia dan 
nyamuk berawal dari manusia dengan virus DENV 
lalu, menyebar melalui darah yang dihisap oleh 
nyamuk Ae. aegypti betina. Nyamuk Ae. aegypti 
betina penghisap tertular virus DENV dan 
menghisap darah manusia lain sehingga manusia 
lain terjangkit virus DENV. Sehingga nyamuk yang 
tidak menghisap darah manusia terinfeksi DBD 
tidak akan terinfeksi DBD. 

WHO mencatat bahwa kasus terbesar DBD 
terjadi pada tahun 2019 dengan jumlah kasus 
mencapai 5,2 juta. Hampir seluruh wilayah di dunia 
terkena dampaknya dengan wilayah Amerika 
melaporkan 3,1 juta kasus, 101.000 kasus di 
Bangladesh, 131.000 kasus di Malaysia, 420.000 
kasus di Filipina, dan 420.000 kasus di Vietnam. 
Mirisnya DBD terus terjadi di Brazil, Kolombia, 
India, Kenya, Kepulauan Cook, Fiji, Paraguay, Peru, 
Filipina, Kepulauan Reunion, dan Vietnam pada 
tahun 2021 (“World Health Organization” 2023). 

Sudah banyak upaya dilakukan agar penyakit 
DBD tidak menyebar diantaranya yang paling 
umum di Indonesia yaitu penyebaran gas Fogging 
dan vaksinasi. Cara yang baru yaitu penyebaran 
nyamuk pembawa bakteri Wolbachia. Wolbachia 
adalah bakterial yang tersebar luas secara alami dan 
ditemukan pada jaringan reproduksi beberapa 
serangga dan antropoda (Anyanwu, Mbah, and 
Duru 2020). Bakteri Wolbachia bertransmisi melalui 
sitoplasma telur dari inang serangga. Pada nyamuk 
sendiri bakteri wolbachia ada pada Ae. albopictus dan 
Culex pipiens namun, uniknya bakteri ini tidak ada 
pada Ae. aegypti. Menurut Tantojiwo, bakteri 
Wolbachia dapat memperpendek umur serangga 
inang dan dapat mengurangi kemampuan serangga 
dalam menginfeksi manusia (Tantowijoyo et al. 
2022). Oleh sebab itu, para ilmuan melihat adanya 
harapan dalam mengurangi penyebaran penyakit 
yang berasal dari serangga seperti nyamuk Ae. 
aegypti sebagai vektor penyakit DBD. Selain 
penyakit DBD, bakteri Wolbachia juga terbukti dapat 
mengurangi penyebaran virus chikungunya 
(CHIKV) dan Zika (ZIKV) pada Ae. aegypti (Moreira 
et al. 2009; Dutra et al. 2015). Oleh karena itu, 

penelitian tentang Wolbachia masih terus 
dikembangkan dalam rangka menekan penyebaran 
penyakit DBD di dunia. Penelitian tentang bakteri 
Wolbachia sebagai kontrol penyebaran penyakit 
masih dilakukan hingga saat ini. 

Dilihat dari perspektif matematika, peristiwa 
penyebaran penyakit dapat dimodelkan agar dapat 
melihat perilaku-perilaku yang mempengaruhi 
penyebaran virus. Sehingga nantinya perilaku yang 
dimodelkan dapat diuji dalam kehidupan nyata. 
Banyak peneliti yang telah berkontribusi dalam 
menganalisis penyebaran penyakit DBD dengan 
perantara model matematika. Megawati dan Dipo 
(2023) melakukan penelitian penyebaran virus 
DENV dengan mengkontruksi model SI-UV dan 
menambahkan efek penolak nyamuk oles. Dimana 
SI adalah populasi manusia (Susceptible human (S) 
dan Infected human (I)) sedangkan populasi nyamuk 
dilambangkan dengan UV (Susceptible vector (U) 
dan Infected vector (V)). Hasil penelitian menyatakan 
bahwa dengan adanya populasi manusia yang 
menggunakan obat nyamuk oles dapat membantu 
pengendalian penyebaran virus DENV (“A Stability 
and Optimal Control Analysis on a Dengue 
Transmission Model with Mosquito Repellent” 
2023). Sementara itu,  Ouedraogo dan  Guiro (2023) 
meneliti penyebaran virus DENV dengan model 
yang sama namun, ditambahkan kompartemen R 
(Recovered human). Hasil penelitian menyatakan 
bahwa parameter yang melambangkan kematian 
vektor nyamuk (𝜇𝑣) akan menjadi kontrol terbaik 
dalam penyebaran penyakit demam berdarah 
dengue (Ouedraogo and Guiro 2023). Sementara itu, 
Zhang dan Lui (2020) meneliti penyebaran penyakit 
DBD dengan adanya bakteri Wolbachia pada 
nyamuk. Dalam penelitiannya Zhang dan Lui 
mengaku bahwa ada beberapa parameter yang 
menyebabkan model tidak dapat terukur dan 
terprediksi secara akurat (Zhang and Lui 2020). 

Berdasarkan uraian diatas, maka pada 
penelitian ini akan mengkaji penyebaran virus 
DENV pada nyamuk Ae. aegypti yang mengadaptasi 
ide dari penelitian Zhang dan Lui (2020). Model 
akan dikembangkan dengan menambahkan 
kompartemen 𝑊𝑣  mewakili populasi nyamuk Ae. 
aegypti yang tertular bakteri Wolbachia yang diambil 
dari populasi nyamuk Susceptible vector (𝑆𝑣 ) dan 
Infected vector (𝐼𝑣 ). Sehingga akan tercipta model 
baru yaitu SIR - SIW (Susceptible human-Infected 
human-Recovered human-Susceptible mosquito-Infected 
mosquito-Wolbachia carry mosquito). 
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KAJIAN TEORI 

DBD 

Demam berdarah dengue disebabkan oleh 5 
virus dengue yaitu DENV I - V. demam berdarah 
dengue memiliki beberapa sebutan yaitu, demam 
berdarah dengue dengue (DBD) atau demam 
berdarah klasik sedangkan demam berdarah 
dengue yang parah disebut sindrom syok dengue 
(SSD) (Yong Chung Han 2018). Berdasarkan hasil 
pencatatan di Hawaii pada 1944, kasus pertama 
DBD ditemukan di Jepang dan Prancis pada tahun 
1943 (Hotta 1952). Kasus pertama ini ditimbulkan 
oleh virus DENV I. Sedangkan virus DENV II - V 
mulai bermunculan dari tahun 1944-1953 di Asia 
Tenggara (Messina et al. 2014). Penyakit DBD 
disebabkan oleh vektor utama yaitu nyamuk Ae. 
aegypti (Mousson et al. 2005).  

Penyebaran virus DENV pada manusia dan 
nyamuk berawal dari manusia dengan virus DENV 
lalu, menyebar melalui darah yang dihisap oleh 
nyamuk Ae. aegypti betina. Nyamuk Ae. aegypti 
betina penghisap tertular virus DENV dan 
menghisap darah manusia lain sehingga manusia 
lain terjangkit virus DENV seperti pada gambar 2.1 
Sehingga nyamuk yang tidak menghisap darah 
manusia DBD tidak akan terinfeksi DBD. 

 
Gambar 1. Proses Punularan Penyakit DBD 

WOLBACHIA 

Wolbachia adalah bakteri yang umumnya 
ditularkan melalui induk dan hidup bersimbiosis 
dengan banyak spesies serangga dan antropoda. 
Wolbachia dapat menjadi perhatian dalam 
pencegahan penyebaran penyakit demam berdarah 
karena ketika nyamuk Ae. aegypti terpapar bakteri 
wolbachia mereka tidak dapat menyebarkan virus 
DENV kepada manusia yang digigit. Hal ini terjadi 
karena wolbachia dapat menekan muatan virus 
DENV yang terdapat pada nyamuk Ae. aegypti yang 
terpapar (Flores et al. 2020) 

Proses penularan bakteri wolbachia berawal 
pada nyamuk Ae. aegypti dengan wolbachia 
dilepaskan pada lingkungan bebas (Duprez et al. 
2021). Cara nyamuk Ae. aegypti dengan wolbachia 
menyebarkan bakterinya adalah dengan mengawini 
nyamuk Ae. aegypti liar (yang telah terinfeksi atau 

belum terinfeksi). Nyamuk Ae. aegypti liar yang 
dikawini akan terpapar bakteri wolbachia lalu, 
nyamuk Ae. aegypti liar tidak dapat menyebarkan 
virus DENV karena telah ditekan oleh bakteri 
wolbachia , peristiwa ini dinamakan pathogen 
interference (PI) atau gangguan patogen. Kasus 
khusus yang terjadi jika nyamuk jantan dengan 
wolbachia  mengawini nyamuk Ae. aegypti betina liar 
, maka embrio yang lahir tidak akan menetas 
(Joubert et al. 2016). Hal ini terjadi karena adanya 
cytoplasmatic incompatability (CI) atau 
ketidakcocokan sitoplasma. CI adalah jenis 
parasitisme yang muncul pada reproduksi 
serangga. CI pada kasus ini disebabkan karena 
ketika nyamuk jantan dengan wolbachia mengawini 
nyamuk betina liar, nyamuk betina liar akan 
kekurangan daya hidupnya sehingga tidak dapat 

menghasilkan sitoplasma yang sehat.. Semua 

proses ini akan divualisasikan pada gambar 2.1 
berikut. 

 
Gambar 2. Proses penyebaran bakteri Wolbachia 

MODEL SIR 

Dalam pemodelan matematika epidemi, model 
SIR sangat umum digunakan. Model SIR 
dirumuskan oleh Keckmack-McKendrick sebagai 
berikut (Li 2018). 

 𝑑𝑆

𝑑𝑡
=  −𝛽𝐼𝑆 

𝑑𝐼

𝑑𝑡
= 𝛽𝐼𝑆 − 𝛾𝐼 

𝑑𝑅

𝑑𝑡
 = 𝛾𝐼 , 

(1) 

Ketika muncul sebuah penyakit rumusan 
Kekckmack-McKendick membagi populasi menjadi 
tiga, yaitu : 

1. Populasi Susceptible atau rentan (S) adalah 
populasi yang sehat namun, rentan terinfeksi 
penyakit. 

2. Populasi Infected atau terinfeksi (I) adalah 
populasi yang terinfeksi penyakit. 

3. Populasi Recovered atau sembuh (R) 
adalah populasi yang terpapar penyakit 
namun, sudah sembuh. 
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SISTEM PERSAMAAN DIFERENSIAL 

Persamaan diferensial adalah persamaan yang 
didalamnya memuat sebuah turunan (Boyce 2012). 
Persamaan diferensial dapat dituliskan sebagai 
berikut. 

 
𝑑𝒙

𝑑𝑡
= 𝒇(𝑡, 𝒙), 

(2) 

dengan 𝒇(𝑡, 𝒙) adalah fungsi bergantung pada 𝑡 dan 
𝑑𝒙

𝑑𝑡
 (dapat juga dinotasikan dengan 𝒙′  atau 𝒙′(𝑡) ) 

adalah turunannya. Sedangkan 𝒇  adalah fungsi 

diferensial (Differential Equations, Dynamical Systems, 

and an Introduction to Chaos 2013). 

BILANGAN REPRODUKSI DASAR 

Pada pemodelan matematika epidemi, 𝑅0 

digunakan untuk mengidentifikasi jumlah orang 

rentan yang tertular oleh orang sakit selama periode 

infeksi salam suatu populasi yang rentan 

(Department of Physical Sciences, Chuka University, 

P.O. Box 109-60400, Kenya et al. 2023). 

Van den Driessche (2002) menyajikan metode 

Next Generation Matrix sebagai salah satu metode 

untuk memperoleh 𝑅0 . Untuk membuat matriks 

Next Generation Matrix, harus mengidentifikasi dua 

kompartemen yang terinfeksi dan tidak terinfeksi. 

Dengan menentukan matriks NGM berdasarkan 

berikut. 

 

𝑮 = 𝑭𝑽−𝟏 𝑎𝑡𝑎𝑢 𝑅0 = 𝜌(𝑭𝑽
−𝟏), 

(3) 

yang selanjutnya akan dinamakan bilangan 

reproduksi dasar (𝑅0 ) dari Next Generation Matrix 

dengan 𝜌(𝑮) adalah rasius spectral atau nilai eigen 

dominan pada matriks 𝑮  (Department of Physical 

Sciences, Chuka University, P.O. Box 109-60400, 

Kenya et al. 2023). 

METODE  

Penelitian ini adalah jenis penelitian studi 
literatur yang membahas tentang penyebaran 
penyakit demam berdarah dengue dengan model 
SIR-SIW. Dilakukannya studi literatur bertujuan 
untuk mendapatkan informasi atau data dari buku 
atau referensi. Data populasi dan parameter 
penelitian dirujuk dari penelitian yang dilakukan 
oleh Zhang dan Lui (2020). Parameter baru yang 
belum muncul pada penelitian sebelumnya, maka 
nilainya akan menggunakan asumsi. Model dan 
diagram kompartemen nantinya akan 
divisualisasikan dengan bantuan Matlab. Teknik 

pengumpulan data yang dilakukan pada penelitian 
ini yaitu dengan mengumpulkan informasi tentang 
penyakit demam berdarah dengue disertai dengan 
model penyebaran dari penyakitnya yang 
bersumber dari hasil penelitian terdahulu, jurnal-
jurnal ilmiah dan materi terkait dengan penelitian 
ini yang diakses secara daring dengan perantara 
internet. Tahapan yang dilukakan adalah studi 
literatir, Menyusun asumsi, mengkonstruksi model 
dan diagram kompartemen, menentukan titik 
kesetimbangan, menentukan bilangan reproduksi 
dasar ( 𝑅0 ), Analisa kestabilan, simulasi dan 
merangkai kesimpulan dan saran. 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

Model penyebaran penyakit DBD dengan 
penyebaran bakteri Wolbachia berfokus pada 
populasi manusia dan nyamuk Ae. aegypti sebagai 
vektor utama. Dimana penyebaran penyakit DBD 
dapat disebarkan oleh manusia dan nyamuk Ae. 
aegypti. Penyebaran diawali dengan adanya yang 
manusia terinfeksi DBD . Manusia terinfeksi lalu 
digigit nyamuk rentan Ae. aegypti yang 
mengakibatkan nyamuk tersebut terjangkit DBD. 
Ketika nyamuk terinfeksi menggigit manusia rentan 
lain, maka manusia rentan akan menjadi terinfeksi 
penyakit DBD. Sedangkan untuk penyebaran 
bakteri Wolbachia dianggap sudah menyebar 
sehingga dapat mempengaruhi populasi nyamuk 
Ae. aegypti rentan dan terinfeksi. Untuk populasi 
manusia dapat sembuh dari penyakit DBD namun, 
untuk populasi nyamuk tidak dapat sembuh karena 
masa hidup yang terlalu singkat. 

Berikut diberikan beberapa asumsi yang 
digunakan dalam pembentukan model penyebaran 
penyakit demam berdarah dengue dengan 
penyebaran bakteri Wolbachia, yaitu: 

1. Pada model dibagi menjadi dua populasi 

yaitu, manusia dan vektor. Vektor dalam 

penelitian ini adalah nyamuk Ae. aegypti. 

2. Dalam penelitian ini, seharusnya ada 

interaksi antara nyamuk rentan dan 

terinfeksi DBD dengan nyamuk dengan 

wolbachia yang membuat sebagian dari 

populasi rentan dan terinfeksi menjadi 

nyamuk dengan wolbachia namun, terlalu 

rumit jika dimodelkan demikian sehingga, 

dengan asumsi tersebut nyamuk wolbachia 

dianggap sudah menyebar dan 

menyebarkan bakteri wolbachia kepada 

nyamuk rentan dan terinfeksi. Sehingga, 

kompartemen 𝑊𝑣  diambil sebagian dari 

nyamuk rentan dan sebagian dari nyamuk 

terinfeksi. 
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3. Populasi diasumsikan tertutup sehingga 

tidak ada populasi yang masuk maupun 

keluar. 

4. Nyamuk terinfeksi DBD tidak dapat 

sembuh. 

5. Keberhasilan gigitan nyamuk Ae. aegypti ke 

manusia rentan dianggap berhasil. 

6. Masa inkubasi virus DENV diabaikan 

karena penelitian berfokus pada 

perpindahan populasi vektor. 

7. Vektor yang terpapar bakteri wolbachia 

tidak dapat menularkan semua varian virus 

DENV. 

8. Tingkat individu yang lahir pada populasi 

manusia rentan sebesar 𝐴ℎ. 

9. Tingkat vektor yang lahir pada populasi 

vektor rentan sebesar 𝐴𝑣. 

10. Individu manusia rentan melakukan kontak 

dengan manusia terinfeksi DBD dengan 

tingkat sebesar 𝛽ℎ. 

11. Nyamuk rentan melakukan kontak dengan 

nyamuk terinfeksi DBD dengan tingkat 

sebesar 𝛽𝑣. 

12. Individu manusia yang sembuh akan kebal 

terhadap penyakit dan tidak rentan kembali 

dengan tingkat sebesar 𝛾ℎ. 

13. Setiap subpopulasi mengalami kematian 

alami dengan tingkat 𝜇ℎ pada manusia dan 

𝜇𝑣 pada nyamuk. 

14. Kematian karena penyakit diabaikan 

karena penelitian lebih fokus pada 

perubahan populasi nyamuk. 

Berdasarkan asumsi di atas dapat dibuat 
diagram kompartemen sebagai berikut.  

 
Gambar 3. Diagram Kompartemen SIR SIW 

Diperoleh sistem persamaan diferensial di bawah 

ini : 

 𝑑𝑆ℎ̇
𝑑𝑡

= 𝐴ℎ𝑁ℎ −
𝛽ℎ𝐼𝑣̇𝑆ℎ̇
𝑁𝑣

− 𝜇ℎ𝑆ℎ̇ 

𝑑𝐼ℎ̇
𝑑𝑡
=
𝛽ℎ𝐼𝑣̇𝑆ℎ̇
𝑁𝑣

− 𝛾ℎ𝐼ℎ̇ − 𝜇ℎ𝐼ℎ̇ 

𝑑𝑅̇ℎ
𝑑𝑡

= 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝑅ℎ 

𝑑𝑆𝑣̇
𝑑𝑡

= 𝐴𝑣𝑁𝑣 −
𝛽𝑣𝐼ℎ̇𝑆𝑣̇
𝑁ℎ

− 𝛿𝑣𝑆𝑣̇ − 𝜇𝑣𝑆𝑣̇ 

𝑑𝐼𝑣̇
𝑑𝑡
=
𝛽𝑣𝐼ℎ̇𝑆𝑣̇
𝑁ℎ

− 𝛿𝑣𝐼𝑣̇ − 𝜇𝑣𝐼𝑣̇ 

𝑑𝑊𝑣̇

𝑑𝑡
= 𝛿𝑣𝑆𝑣̇ + 𝛿𝑣𝐼𝑣̇ − 𝜇𝑣𝑊𝑣̇ , 

(4) 

 

Dengan 𝑆ℎ =
𝑆ℎ

𝑁ℎ

̇
; 𝐼ℎ =

𝐼ℎ

𝑁ℎ

̇
; 𝑅ℎ =

𝑅ℎ

𝑁ℎ

̇
; 𝑆𝑣 =

𝑆𝑣

𝑁𝑣

̇
; 𝐼𝑣 =

𝐼𝑣

𝑁𝑣

̇
; 𝑊𝑣 =

𝑊𝑣

𝑁𝑣

̇
 . Sehingga terbentuk sistem baru sebagai 

berikut. 

 𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡

= 𝐴ℎ − 𝛽ℎ𝐼𝑣𝑆ℎ − 𝜇ℎ𝑆ℎ 

𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝐼ℎ𝑆ℎ − 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝐼ℎ 

𝑑𝑅ℎ
𝑑𝑡

= 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝑅ℎ 

𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡

= 𝐴𝑣 − 𝛽𝑣𝐼ℎ𝑆𝑣 − 𝛿𝑣𝑆𝑣 − 𝜇𝑣𝑆𝑣 

𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝐼ℎ𝑆𝑣 − 𝛿𝑣𝐼𝑣 − 𝜇𝑣𝐼𝑣 

𝑑𝑊𝑣
𝑑𝑡

= 𝛿𝑣𝑆𝑣 + 𝛿𝑣𝐼𝑣 − 𝜇𝑣𝑊𝑣, 

(5) 

 

Deskripsi parameter yang digunakan dalam 

model di atas dapat dilihat sebagai berikut : 

 

Parameter Definisi 

𝐴ℎ Tingkat kelahiran pada manusia 

𝐴𝑣 Tingkat kelahiran pada vektor 

𝜇ℎ Tingkat kematian pada manusia 

𝜇𝑣 Tingkat kematian pada vektor 

𝛽ℎ Tingkat terinfeksi pada manusia ke 
manusia 

𝛽𝑣 Tingkat terinfeksi pada vektor ke 
vektor 

𝛾ℎ Tingkat kesembuhan pada manusia 

𝛿𝑣 Tingkat terpapar bakteri wolbachia 
pada vektor 

Tabel 1. Parameter pada model SIR SIW 

TITIK KESETIMBAGAN BEBAS PENYAKIT 

 

𝐸0 = (
𝐴ℎ
𝜇ℎ
, 0, 0,

𝐴𝑣
𝛿𝑣 + 𝜇𝑣

, 0,
𝛿𝑣𝐴𝑣

𝜇𝑣(𝛿𝑣 + 𝜇𝑣)
 ) . 

(6) 
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BILANGAN REPRODUKSI DASAR 

Dalam menentukan bilangan reproduksi dasar 

ditentukan melalui langkah Next Generation Matrix. 

Pada model penyebaran penyakit demam berdarah 

dengan adanya penyebaran bakteri Wolbachia, 

infeksi berada dalam kompartemen 𝐼ℎ  dan 𝐼𝑣 . 

Sehingga, persamaan diferensial yang akan 

dilanjutkan menggunakan NGM adalah 

 𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝐼ℎ𝑆ℎ − 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝐼ℎ 

𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝐼ℎ𝑆𝑣 − 𝛿𝑣𝐼𝑣 − 𝜇𝑣𝐼𝑣 

(6) 

 

Dimana matriks F adalah vektor transmisi dari 

infeksi dan V adalah vektor transisi dari infeksi. 

Sehingga vektor F dan V dapat ditulis sebagai 

berikut.  

 
𝐹 = (

0 𝛽ℎ𝑆ℎ
𝛽𝑣𝑆𝑣 0

)  𝑉 = (
𝛾ℎ + 𝜇ℎ 0
0 𝛿𝑣 + 𝜇𝑣

) 

𝑉−1 =

(

 

1

𝛾ℎ + 𝜇ℎ
0

0
1

𝛿𝑣 + 𝜇𝑣)

  

(7) 

 

Matriks G dapat didapatkan dengan mengetahui 

matriks F dan 𝑉−1. Sehingga didapatkan matriks G 

sebagai berikut. 

 𝐺 = 𝐹𝑉−1 

𝐺 =

(

 
 

0
𝛽ℎ𝑆ℎ
𝛿𝑣 + 𝜇𝑣

𝛽𝑣𝑆𝑣
𝛾ℎ + 𝜇ℎ

0
)

 
 

 
(8) 

 

Dari matriks tersebut dapat dicari nilai eigen dari 

matriks G dan nilai eigen dari matriks G ialah  

 

 
𝜆1 = √

𝛽𝑣𝑆𝑣𝛽ℎ𝑆ℎ
(𝛾ℎ + 𝜇ℎ)(𝛿𝑣 + 𝜇𝑣)

;   

𝜆2 = −√
𝛽𝑣𝑆𝑣𝛽ℎ𝑆ℎ

(𝛾ℎ + 𝜇ℎ)(𝛿𝑣 + 𝜇𝑣)
. 

(9) 

 

Sehingga didpatkan bilangan reproduksi dasar 

sebagai berikut dan disubstitusi (𝐸0). 

 

𝑅0 =

√
(−𝜇𝑣+𝛿𝑣)(−𝜇ℎ+𝛾ℎ)𝛽𝑣𝐴𝑣𝛽ℎ𝐴ℎ

𝜇ℎ(𝛿𝑣+𝜇𝑣)

(𝜇ℎ−𝛾ℎ)(𝜇𝑣−𝛿𝑣)
. 

(10) 

PENUTUP 

SIMPULAN 

Berdasarkan hasil pembahasan, didapatkan 

model penyebaran penyakit demam berdarah 

dengue dengan adanya penyebaran bakteri 

Wolbachia adalah sebagai berikut. 

 𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡

= 𝐴ℎ − 𝛽ℎ𝐼𝑣𝑆ℎ − 𝜇ℎ𝑆ℎ 

𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝐼ℎ𝑆ℎ − 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝐼ℎ 

𝑑𝑅ℎ
𝑑𝑡

= 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝑅ℎ 

𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡

= 𝐴𝑣 − 𝛽𝑣𝐼ℎ𝑆𝑣 − 𝛿𝑣𝑆𝑣 − 𝜇𝑣𝑆𝑣 

𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝐼ℎ𝑆𝑣 − 𝛿𝑣𝐼𝑣 − 𝜇𝑣𝐼𝑣 

𝑑𝑊𝑣
𝑑𝑡

= 𝛿𝑣𝑆𝑣 + 𝛿𝑣𝐼𝑣 − 𝜇𝑣𝑊𝑣, 

(5) 

 

Dengan menggunakan metode Next Generation  

Matrix (NGM) diperoleh bilangan reprodksi dasar 

dari model yang telah dikonstruksi adalah 𝑅0 =

√
(−𝜇𝑣+𝛿𝑣)(−𝜇ℎ+𝛾ℎ)𝛽𝑣𝐴𝑣𝛽ℎ𝐴ℎ

𝜇ℎ(𝛿𝑣+𝜇𝑣)

(𝜇ℎ−𝛾ℎ)(𝜇𝑣−𝛿𝑣)
. 

 

SARAN 

Pada artikel model penyebaran penyakit demam 
berdarah dengue dengan adanya penyebaran 
bakteri Wolbachia ini mengurangi interaksi antara 
vektor dengan Wolbachia yang berasal dari 
laboratorium dengan vektor yang rentan dan 
terinfeksi. Sehingga, penelitian selanjutnya dapat 
menambahkan faktor-faktor sejenis untuk 
menyempurnakan model ini. Analisis kestabilan 
dan simulasi numerik dapat bervariasi untuk 
penelitian selanjutnya. 
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