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ABSTRAK 
 

 Tulisan ini bertujuan untuk mencari nilai estimasi bilangan reproduksi dasar (𝓡𝟎) berdasarkan 

data lapangan di Kota Bima pada rentang waktu antara tahun 2018 hingga 2020. Model matematika yang 

digunakan adalah SIR-SI, yaitu populasi manusia (host) terdiri dari tiga kompartemen, yaitu kelompok 

rentan (susceptible), kelompok terinfeksi (infected), dan sembuh (recovered), sedangkan populasi nyamuk 

(vector) terdiri dari dua kompartemen yaitu rentan (susceptible vector) dan terinfeksi (infected vector). 

Teknik estimasi 𝓡𝟎 digunakan dengan asumsi dasar bahwa jumlah manusia dan nyamuk terinfeksi virus 

dengue tumbuh secara eksponensial. Luaran diperoleh adalah nilai 𝓡𝟎 = 𝟏, 𝟏 karena nilai 𝓡𝟎 lebih besar 

satu maka memberi indikasi bahwa penyebaran penyakit demam berdarah dengue di Kota Bima termasuk 

kategorik wabah 

Kata kunci: model matematika, estimasi  𝓡𝟎 , Kota Bima 

 

ABSTRACT 
 

This paper aims to to find the estimated value of the basic reproduction number (𝓡𝟎) based on 

field data in City of Bima in the period between 2018 and 2020. We use SIR-SI mathematical model where 

the population is divided into different compartment, namely the group susceptible, infected, and recovered, 

while the mosquito population consists of two compartment, namely susceptible vector and infected vector.  

The  ℛ0  estimation technique is used with the basic assumption that the number of humans and mosquitoes 

infected with dengue virus grows exponentially. The output obtained is the value  ℛ0 = 1.1, because the 

of ℛ0 is greater than one it in indicates that the spread of dengue hemorrhagic fever in Bima City is 

categorized as an epidemic. 

Keywords: mathematical model, ℛ0 estimation, Bima City 

 

1. PENDAHULUAN  
Demam berdarah merupakan salah satu penyakit yang ditularkan oleh nyamuk melalui gigitan 

nyamuk. Berdasarkan data Kementerian Kesehatan secara kumulatif ada 68.753 kasus demam berdarah 

dengue di Indonesia hingga tanggal 21 Juni 2020, dan ditemukan ada 100 – 500 kasus bisa ditemukan setiap 

harinya. Laporan dari Dinas Kesehatan Nusa Tenggara Barat sejak Januari 2020, tercatat ada 3.304 kasus 

baru ditemukan. Kasus demam berdarah dengue di Nusa Tenggara Barat (NTB) tertinggi ada di Kabupaten 

Lombok Barat dengan 1.106 kasus sedangkan Kota Bima terdapat 187 kasus. 

Demam berdarah adalah penyakit infeksi virus yang ditularkan melalui perantara nyamuk. Virus 

dengue (DENV) termasuk kelompok B Arthropod Borne Virus (Arboviroses) dari genus Flavivirus. DENV 

mempunyai 4 jenis yaitu DENV-1, DENV-2, DENV-3, dan DENV-4. Virus ini ditularkan oleh nyamuk  

Aedes sp terutama Aedes aegypti  [1], [2]. 

Salah satu elemen penting dalam analisis dinamika penyebaran penyakit adalah menentukan angka 

reproduksi dasar. Angka ini merupakan salah satu elemen penting yang dapat digunakan dalam menentukan 

tingkat keedemikan penyakit dalam satu wilayah [1], [3]–[6]. Kota Bima merupakan salah satu kota 

endemik demam berdarah tetapi perhitungan angka reproduksi dasar belum pernah dilakukan. Oleh karena 

itu, tulisan ini bertujuan bertujuan untuk mencari nilai estimasi bilangan reproduksi dasar (ℛ0) berdasarkan 

data lapangan di Kota Bima pada rentang waktu antara tahun 2018 hingga 2020. Nilai bilangan reproduksi 

dasar yang realistik berbasis data lapangan perlu dicari nilanya agar memberi informasi yang baik dan valid 

bagi pengambil kebijakan dalam mengendalikan penyebaran penyakit demam berdarah dengue.  

Model matematika adalah salah satu metode untuk menggambarkan dinamika penyebaran 

penyakit pada suatu populasi [7]–[9]. Parameter model matematika untuk mengukur potensi penyebaran 

penyakit adalah bilangan reproduksi dasar (ℛ0), yaitu jumlah infeksi baru yang dihasilkan oleh adanya satu 

individu terinfeksi dalam populasi [10]. Teknik estimasi ℛ0 digunakan dalam tulisan ini adalah dengan 

asumsi dasar bahwa jumlah manusia dan nyamuk terinfeksi virus dengue tumbuh secara eksponensial 
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sehingga diperoleh nilai take-off rate berdasarkan data lapangan. Nilai take-off rate merupakan kemiringan 

garis dari model eksponensial terbentuk berdasarkan data fitting total kasus infeksi. 

 

2. MATERI DAN METODE 
Formulasi Model Matematika 

Model matematika yang digunakan adalah model standar host-vector penyebaran demam berdarah 

yang sudah ada pada berbagai literature. Model standar itu kami gunakan sebagaimana pada referensi [11]. 

Keaslian dari naskah ini adalah perhitungan angka reproduksi dasar. Model matematika yang dimaksud 

adalah sebagai berikut. Pada model host-vector, diasumsikan bahwa tidak ada sumber makanan lain untuk 

nyamuk selain dari darah manusia, laju rekruitmen konstan, dan jumlah populasi  𝑁ℎ, 𝑉𝑣  konstan.  Populasi 

host terdiri dari tiga kompartemen, yaitu susceptible host  (𝑆ℎ), infected  (Ιℎ), dan recovered  (𝑅ℎ), sedangkan 

populasi vector terdiri dari dua kompartemen  yaitu susceptible vector (𝑆𝑣) dan  infected vector (Ιℎ)  [11]. 

Skema dari model kompartemen penularan virus dengue pada gambar 1. 

 

Gambar 1. Skema pemodelan transmisi demam berdarah berdarah dengue 

Model transmisi berdasarkan skema gambar 1 adalah: 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
= 𝐴ℎ − 𝑏 𝑝ℎ 𝑆ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
− 𝜇ℎ 𝑆ℎ 

 
𝑑Ιℎ

𝑑𝑡
= 𝑏 𝑝ℎ 𝑆ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
− 𝛾 Ιℎ − 𝜇ℎ Ιℎ   

𝑑𝑅ℎ

𝑑𝑡
= 𝛾 Ιℎ − 𝜇ℎ 𝑅ℎ                              

  (1)  
𝑑𝑆𝑣

𝑑𝑡
= 𝐴𝑣 − 𝑏 𝑝𝑣 𝑆𝑣  

Ιℎ

𝑁ℎ
− 𝜇𝑣 𝑆𝑣   ............................................................................................... (1) 

𝑑Ι𝑣

𝑑𝑡
= 𝑏 𝑝𝑣 𝑆𝑣  

Ιℎ

𝑁𝑣
− 𝜇𝑣 Ι𝑣  

dengan: 

𝑏  :  biting rate per ekor nyamuk (bulan
−1

) 

𝑝h : peluang sukses transmisi dengue pada manusia 

𝑝𝑣 : peluang sukses transmisi dengue pada nyamuk 

𝜇h : laju kematian alami manusia (bulan
−1

) 

𝜇v : laju kematian alami nyamuk (bulan
−1

) 

𝛾  : laju kesembuhan pada manusia (bulan
−1

) 

𝐴h : laju rekruitmen pada manusia (
manusia

bulan
) 

𝐴v : laju rekruitmen pada manusia (
nyamuk

bulan
) 

Model di atas memiliki dua titik tetap yakni titik tetap bebas penyakit dan titik tetap endemik. Titik 

tetap diperoleh dengan membuat ruas kanan dari persamaan 1 menjadi nol yakni: 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
= 0, 

𝑑Ιℎ

𝑑𝑡
= 0, 

𝑑𝑅ℎ

𝑑𝑡
=

0, 
𝑑𝑆𝑣

𝑑𝑡
= 0, dan 

𝑑Ι𝑣

𝑑𝑡
= 0. Titik tetap bebas penyakit dari model 1 adalah:  

𝐸0 = ( 𝑆ℎ0,  𝐼ℎ0,  𝑅ℎ0, 𝑆𝑣0,  𝐼𝑣0 ) =  (
𝐴ℎ

𝜇ℎ
, 0, 0,   

𝐴𝑣

𝜇𝑣
, 0 )   .......................................................... (2) 

𝜇ℎ  𝑆ℎ 𝜇ℎ Ιℎ 𝜇ℎ 𝑅ℎ 

𝑆ℎ Ιℎ 𝑅ℎ 

𝐴ℎ 

Ι𝑣 𝑆𝑣 

𝐴𝑣 

𝜇𝑣  Ι𝑣 𝜇𝑣 𝑆𝑣 

𝛾 Ιℎ 
𝑏 𝑝ℎ 𝑆ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
 

𝑏 𝑝𝑣 𝑆𝑣  
Ιℎ

𝑁ℎ
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dan titik kesetimbangan endemik dari model 1 adalah:  

𝐸1 = ( 𝑆ℎ
∗,  Ιℎ

∗ , 𝑅ℎ
∗,  𝑆𝑣

∗, Ι𝑣
∗   ) ..................................................................................................... (3) 

dengan: 

             𝑆ℎ
∗ =

𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ) 𝑁ℎ
2+𝜇𝑣 𝑁ℎ 𝑁𝑣

2

𝑝ℎ 𝜇ℎ 𝑁ℎ+𝑏 𝑝ℎ 𝑁𝑣
  

 𝐼ℎ
∗ =

𝜇𝑣 𝜇ℎ 𝑁ℎ (𝐶−1)

𝑏 𝑝𝑣 (𝜇ℎ+𝑏 𝑝ℎ 𝜌)
  

 𝑅ℎ
∗ =

𝜇𝑣 𝑁ℎ 𝛾 (𝐶−1)

𝑏 𝑝ℎ (𝜇ℎ+𝑏 𝑝ℎ 𝜌)
 

 𝑆𝑣
∗ =

𝑝ℎ 𝜇ℎ 𝑁ℎ+𝑏 𝑝𝑣 𝑝ℎ 𝑁𝑣

𝑏 𝑝ℎ (1+𝑏 𝑝𝑣 𝜇ℎ)
 

  Ι𝑣
∗ =

𝜇𝑣 𝜇ℎ (𝛾+𝜇ℎ) (𝐶−1)

𝑏 𝑝ℎ (𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ)+𝑏 𝜇ℎ 𝑝𝑣)
 

dan  𝐶 =
𝑏2 𝑝ℎ 𝑝𝑣

𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ)
 (

𝑁𝑣

𝑁ℎ
)  ........................................................................................................... (4) 

Selanjutnya, akan dicari nilai ℛ0 dengan menggunakan next generation matrix. The next 

generation matrix dicari dengan mengonstruksi vektor transmisi baru 𝐹 dan vektor transisi 𝑉 yakni: 

𝐹 = (
 𝑏 𝑝𝑣   

𝑆ℎ𝐼𝑣

𝑁ℎ

𝑏 𝑝𝑣   
𝑆𝑣𝐼ℎ

𝑁ℎ

) dan 𝑉 = (
−𝛾 Ιℎ − 𝜇ℎ Ιℎ

−𝜇𝑣 Ι𝑣
) 

Kemudian kita menurunkan Jacobian dari vektor di atas dengan mengambil turunan dari vektor di 

atas terhadap 𝐼ℎ dan 𝐼𝑣 dan akan diperoleh matriks transmisi dan transisi 𝑭 dan 𝑽  kemudian dicari kebalikan 

dari matriks transisi 𝑽 maka perkalian dari −𝑭𝑽−𝟏 adalah the next generation matrix yakni:  

 NGM = [
0

𝑏 𝑝ℎ

𝜇𝑣

𝑏 𝑝𝑣  N𝑣

𝑁ℎ(𝛾+𝜇ℎ)
0

] ........................................................................................................ (5) 

NGM pada persamaan (5) memiliki dua nilai Eigen, yaitu: ±√
𝑏2 𝑝ℎ 𝑝𝑣 𝜌

𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ)
. Oleh karena itu bilangan reproduksi 

dasar pada persamaan (1) adalah nilai Eigen terbesar, yaitu: 

  ℛ0 = √
𝑏2 𝑝ℎ 𝑝𝑣 𝜌

𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ)
 , di mana  𝜌 =

𝑁𝑣

𝑁ℎ
 ......................................................................................... (6) 

Konstruksi estimasi  𝓡𝟎 

Konstruksi estimasi bilangan reproduksi dasar dilakukan dengan konsep pertumbuhan awal 

populasi terinfeksi sebagaimana yang dipaperkan pada [3], [12], [13].  Diasumsikan bahwa jumlah manusia 

dan nyamuk terinfeksi virus dengue tumbuh secara eksponensial dengan laju pertumbuhan yang sama, 

yaitu: 

Ιℎ(𝑡) ≅  Ιℎ0 𝑒𝜆𝑡  

Ι𝑣(𝑡) ≅  Ι𝑣0 𝑒𝜆𝑡  ....................................................................................................................... (7) 

di mana Ιℎ0 dan Ι𝑣0  adalah konstan, dan  𝜆  adalah take-off rate pada awal kenaikan infeksi. 

Selanjutnya, dengan melakukan subsitusi persamaan 7 ke persamaan 1 maka diperoleh: 
 Ιℎ0

 Ι𝑣0
=

𝑏 𝑝ℎ

𝛾+𝜇ℎ
  

1

(
𝜆

𝛾+𝜇ℎ
+1)

 .................................................................................................................. (8) 

Ιℎ0

 Ι𝑣0
= 

(
𝜆

𝜇v
+1)

𝑏 𝑝𝑣
𝜇v

 
 𝑁v 
𝑁h

 ............................................................................................................................. (9) 

Berdasarkan persamaan 8 dan persamaan 9 maka diperoleh 
𝑏2 𝑝ℎ 𝑝𝑣 𝜌

𝜇𝑣 (𝛾+𝜇ℎ)
= (

𝜆

𝛾+𝜇ℎ
+ 1) (

𝜆

𝜇v
+ 1)  atau ekuivalen 

dengan: 

 ℛ0 = √(
𝜆

𝛾+𝜇ℎ
+ 1) (

𝜆

𝜇v
+ 1) ................................................................................................. (10) 

Nilai ℛ0 pada persamaan 10 digunakan untuk mengestimasi  ℛ0 pada persamaan 6. 

Ndii [10] secara umum nilai bilangan reproduksi dasar memiliki tiga kemungkinan yaitu:  (i)  jika 

ℛ0 < 1  maka  penyakit akan menghilang, (ii)  jika ℛ0 = 1  maka  penyakit akan menetap, dan (iii) jika  

ℛ0 > 1  maka penyakit meningkat  menjadi wabah. 
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Analisis Matematika 

Lemma 1: Pada kondisi awal non-negatif, diketahui bahwa populasi non-negatif yakni 𝑆ℎ(0) ≥ 0 , 𝐼ℎ(0) ≥
0, 𝑅ℎ (0) ≥ 0,  𝑆𝑣(0) ≥ 0, 𝐼𝑣(0) ≥ 0, maka penyelesaian dari 𝑆ℎ(𝑡), 𝐼ℎ(𝑡), 𝑅ℎ (𝑡),  𝑆𝑣(𝑡), 𝐼𝑣(𝑡)  

dari model  (1)  selalu non-negatif  untuk setiap waktu 𝑡 > 0. 

Bukti: Berdasarkan persamaan 1 maka diperoleh, 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
= 𝐴ℎ − 𝑏 𝑝ℎ 𝑆ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
− 𝜇ℎ 𝑆ℎ, 

⟺ 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
= 𝐴ℎ − [𝑏 𝑝ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
+ 𝜇ℎ ] 𝑆ℎ, 

⟺ 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
+ [𝑏 𝑝ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
+ 𝜇ℎ ] 𝑆ℎ = 𝐴ℎ,  

⟺ 
𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
 𝑒𝑃 + [𝑏 𝑝ℎ  

Ι𝑣

𝑁ℎ
+ 𝜇ℎ ] 𝑆ℎ𝑒𝑃 = 𝐴ℎ 𝑒𝑃,  

dimana  𝑃 = ∫ 𝑏 𝑝ℎ  
Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏 +

𝑡

0
𝜇ℎ 𝑡. 

Akibatnya adalah, 

 
𝑑

𝑑𝑡
 [ 𝑆(𝑡) 𝑒𝑃 ] = 𝐴ℎ 𝑒𝑃 ,  

⟺ 𝑆ℎ(𝑡) 𝑒𝑃 − 𝑆ℎ(0) = ∫ 𝐴ℎ 𝑒𝑃  𝑑𝜏,
𝑡

0
 

⟺ 𝑆ℎ(𝑡)  = 𝑆ℎ(0) 𝑒
−[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡] 

+ 𝐴ℎ 𝑒
−[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡] 

  ∫  𝑒
[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡]

 𝑑𝜏,
𝑡

0
 

Karena 𝑆ℎ(0) 𝑒
−[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡] 

+ 𝐴ℎ 𝑒
−[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡] 

∫  𝑒
[∫ 𝑏 𝑝ℎ 

Ι𝑣(𝜏)

𝑁ℎ
 𝑑𝜏+

𝑡
0 𝜇ℎ 𝑡]

 𝑑𝜏 
𝑡

0
≥ 0, 

maka  𝑆ℎ(𝑡) ≥ 0. 

Bukti untuk  𝐼ℎ(𝑡) ≥ 0 , 𝑅ℎ (𝑡) ≥ 0,  𝑆𝑣(𝑡) ≥ 0 , 𝐼𝑣(𝑡) ≥ 0  dilakukan dengan cara yang sama. 

Lemma 2: The feasible region  Ω  yang didefinsikan sebagai: 

Ω = { (𝑆ℎ, 𝐼ℎ, 𝑅ℎ, 𝑆𝑣 , 𝐼𝑣) ∈ ℝ+
5 ∶   0 ≤ 𝑆ℎ +  𝐼ℎ + 𝑅ℎ ≤ 𝑁ℎ, 0 ≤ 𝑆𝑣 + 𝐼𝑣 ≤

𝐴

𝜇𝑣
  } adalah positively 

invariant untuk persamaan 1. 

Bukti:  Misalkan   𝐿1 =  𝑆ℎ +  𝐼ℎ + 𝑅ℎ  maka diperoleh 
𝑑𝐿1

𝑑𝑡
=

 𝑑𝑆ℎ

𝑑𝑡
+

𝑑𝐼ℎ

𝑑𝑡
+

𝑑𝑅ℎ

𝑑𝑡
   = 𝐴h − 𝜇h 𝐿1, 

𝑑𝐿1

𝑑𝑡
= 𝐴h − 𝜇h 𝐿1  ⟹ 𝐿1(𝑡) = 𝑁ℎ + 𝐿1(0) 𝑒−𝜇ℎ 𝑡 − 𝑁ℎ 𝑒−𝜇ℎ 𝑡,   

𝑡 →  ∞  maka  𝐿1(𝑡) → 𝑁ℎ. 
Misalkan   𝐿2 =  𝑆𝑣 +  𝐼𝑣  maka diperoleh 
𝑑𝐿2

𝑑𝑡
=

 𝑑𝑆𝑣

𝑑𝑡
+

𝑑𝐼𝑣

𝑑𝑡
= 𝐴v − 𝜇v 𝐿2, 

𝑑𝐿2

𝑑𝑡
= 𝐴v − 𝜇v 𝐿2 ⟹ 𝐿2(𝑡) =

𝐴v

𝜇v
+ 𝐿2(0) 𝑒−𝜇ℎ 𝑡 −

𝐴v

𝜇v
 𝑒−𝜇ℎ 𝑡,   

untuk  𝑡 →  ∞  maka  𝐿1(𝑡) → 𝑁ℎ dan  𝐿2(𝑡) →
𝐴v

𝜇v
. 

Jadi, 

0 ≤ ( 𝐿1(𝑡) ,  𝐿2(t) ) ≤ (𝑁ℎ + 𝐿1(0) 𝑒−𝜇ℎ 𝑡 − 𝑁ℎ 𝑒−𝜇ℎ 𝑡 ,
𝐴v

𝜇v
+ 𝐿1(0) 𝑒−𝜇ℎ 𝑡 −

𝐴v

𝜇v
 𝑒−𝜇ℎ 𝑡  ),  

Akibatnya, untuk   𝑡 → ∞   maka diperoleh 

0 ≤ ( 𝐿1(𝑡) ,  𝐿2(t) ) ≤ ( 𝑁ℎ , 
𝐴v

𝜇v
 )  

Jadi, Ω merupakan positively invariant untuk persamaan 1. 

 

3. HASIL DAN PEMBAHASAN 
Data individu terinfeksi demam berdarah  dengue di kota Bima tahun 2018-2020 disajikan dalam 

tabel 1 [14]. Data pada tabel 1 diambil total infeksinya, karena diasumsikan jumlah manusia dan nyamuk 

terinfeksi virus tumbuh secara eksponensial maka data total infeksi setelah diregresikan menggunakan 

software Minitab versi 18 diperoleh model yakni: 

 𝐼(𝑡) = 9,23 𝑒0,13279 𝑡  ........................................................................................................... (11) 

Dengan menggunakan software OriginLab versi 8 maka disajikan gambar total infeksi beserta 

fitting data seperti Gambar 2. Dengan menggunakan software Minitab, hasil analisis menunjukkan bahwa 

r-squared yang diperoleh adalah 88,54% dan diperoleh nilai take-off rate sebesar  𝜆 = 0,13279. Hubungan 

antar parameter bioepidemiological diberikan oleh tabel 2. 

Nilai parameter laju kematian manusia yang digunakah merupakan satu per angka harapan hidup. 

Angka harapan hidup merupakan perkiraan angka harapan hidup penduduk di Bima, Nusa Tenggara Barat. 

Angka kematian nyamuk merupakan satu per angka harapan hidup nyamuk yang diperoleh dari literatur 

https://doi.org/10.35508/jicon.v9i2.5019
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dan laju kesembuhan merupakan satu per waktu rata-rata individu terserang demam berdarah hingga 

sembuh [1].  Nilai ini digunakan untuk mengestimasi angka reproduksi dasar di Kota Bima, Nusa Tenggara 

Barat.  

Tabel 1. Data individu terinfeksi di NTB 

Tahun 2018 Tahun 2019 Tahun 2020 

Januari 3 Januari 28 Januari 8 

Februari 8 Februari 33 Februari 39 

Maret 10 Maret 41 Maret 64 

April 2 April 15 April 36 

Mei 1 Mei 7 Mei 31 

Juni 0 Juni 2 - - 

Juli 0 Juli 0 - - 

Agustus 0 Agustus 0 - - 

September 0 September 1 - - 

Oktober 0 Oktober 1 - - 

November 1 November 2 - - 

Desember 4 Desember 19 - - 

 
Gambar 2. Plot antara data dan simulasi model dari hasil estimasi parameter 

Tabel 2. Deskripsi dan nilai parameter 

Notasi Definisi  Nilai  

𝜇ℎ Laju kematian manusia 1

70 × 365
  

1

hari
= 0,0012  

1

bulan
 

𝜇𝑣 Laju kematian nyamuk 1

30
  

1

hari
= 1  

1

bulan
 

𝛾 Laju kesembuhan manusia 1

8
   

1

hari
=  3,75   

1

bulan
 

Jadi, Nilai estimasi ℛ0  pada  tahun 2018 sampai 2020 adalah ℛ0 = √(
𝜆

𝛾+𝜇ℎ
+ 1) (

𝜆

𝜇v
+ 1) =

√(
0,13279

0,0012+3,75
+ 1) (

0,13279

1
+ 1) = 1,1. Karena nilai estimasi kedua ℛ0 lebih besar satu maka memberi 

gambaran bahwa penyebaran penyakit demam berdarah dengue di Kota Bima tahun 2018 hingga 2020 

masuk kategorik wabah. 
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4. KESIMPULAN DAN SARAN 
Makalah ini membahas tentang estimasi angka reproduksi dasar di Kota Bima Nusa Tenggara 

Barat. Model yang digunakan adalah model standar host-vector yang diperoleh pada literatur. Model 

tersebut membagi populasi kedalam kelompok yang berbeda sesuai dengan statusnya terhadap penyakit. 

Dalam melakukan estimasi angka reproduksi dasar, diasumsikan bahwa pertumbuhan awal populasi 

individu terinfeksi mengikuti fungsi eksponesial. Pendekatan ini dapat dilihat pada beberapa literatur [1], 

[13], [15]. Hasil penelitian menunjukkan bahwa nilai estimasi bilangan reproduksi dasar berdasarkan data 

lapangan di Kota Bima pada tahun 2018-2020 adalah  ℛ0 = 1,1. Hasil ini memberi gambaran bahwa 

penyebaran penyakit demam berdarah dengue di Kota Bima tahun 2018 hingga tahun 2020 masuk kategorik 

endemik. Hasil ini menunjukkan bahwa Kota Bima merupakan daerah endemik demam berdarah sehingga 

perlu dilakukan penangan yang tepat dalam upaya mengurangi laju penularan demam berdarah.  
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