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A epidemiologia fundamenta-se no raciocinio causal, isto é, busca a causa e os fatores que
influenciam na ocorréncia do processo saude-doenca, além das taxas ou riscos de doencga em uma
populacdo, propondo medidas de prevencao, controle ou erradicacdo de doengas [2]. Devido a
relevancia deste assunto, varios pesquisadores comegaram a desenvolver modelos matemaéticos para
modelar doengas infecciosas, a fim de contribuir para a compreensao e controle das mesmas [1].

Os modelos mateméticos mais utilizados para descrever o comportamento de doencas infecci-
osas sao os do tipo compartimental, onde cada individuo de uma populacao é rotulado, conforme
seu estado de satide, em relagdo a uma doencga e incluido em um dos compartimentos. Esses com-
partimentos sao definidos de acordo com as caracteristicas da doenga estudada e sao disjuntos, ou
seja, a intersecc¢@o é um conjunto vazio e a soma dos compartimentos resulta na populagao total [6].

Para determinar o modelo a ser utilizado para cada tipo de doenca, é necessario analisar as
caracteristicas da mesma. Por exemplo, o modelo do tipo SI (Suscetivel-Infectado) é utilizado para
doencas em que o individuo, uma vez infectado, ndo pode adquirir imunidade nem obter a cura
da doenca, permanecendo infectado até a sua morte, como é o caso da AIDS. Em contrapartida, o
modelo do tipo SIR (Suscetivel-Infectado-Recuperado) é utilizado para doengas em que é possivel
que o individuo se recupere e fique imune, como a Rubéola, Sarampo, Catapora, entre outras.

Neste trabalho, serda formulado um modelo matematico epidemiolégico do tipo SIR, que con-
sidera uma taxa de recrutamento em cada um dos compartimentos. Cabe destacar que este tipo
de procedimento nao é comum em modelos matematicos que descrevem a dindmica de doengas
infecciosas, pois, em geral, esse fluxo ocorre somente no compartimento dos Individuos Suscetiveis.

O sistema de equagoes diferenciais do modelo proposto é:

ds

- ¢1+puN —aSI— (0 +p+m)S,

dl

5 = etaSI-(B+ut+m)l (1)
dR

pr ¢3 +0S + BI — (p+3)R.

O modelo (1) é inspirado na dindmica de chegada e saida de imigrantes em uma determinada
regiao. Os coeficientes ¢’'s e 7's sdo, respectivamente, as taxas com que os imigrantes de cada
categoria entram e saem da regiao. Ja os demais coeficientes sao descritos como sendo: u, taxa
de natalidade e mortalidade natural; N, populagao total da regiao; «, taxa de infeccao; 0, taxa de
vacinagao e 3, taxa de remocao dos infecciosos. Este modelo foi estudado detalhadamente em [5].
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Considerando a regiao Q = {(S,I,R)|S > 0,I > 0,R > 0}, de interesse bioldgico, foram
determinados dois pontos de equilibrio para o modelo (1): o primeiro ponto ocorre na auséncia da
doenca e é chamado de equilibrio trivial e o segundo, ocorre quando existe a doenga e é chamado de
equilibrio endémico. Os polinémios caracteristicos da matriz Jacobiana, aplicada aos respectivos
pontos, foram utilizados para demonstrar a estabilidade local e assintética dos pontos de equilibrio.

No estudo do modelo proposto, foi obtido o limiar R4, o qual foi dado pela soma de Ry e R;,
onde R; esta relacionado ao fato de ser considerada uma taxa de recrutamento no compartimento
dos infectados. Dessa forma, para o caso em que R; = 0, Ry serd o limiar de estudo para a
estabilidade dos pontos de equilibrio.

O limiar tem grande importancia no estudo de modelos epidemioldgicos, visto que, em seu
sentido matematico, ird determinar a estabilidade local e assintética dos pontos de equilibrio do
modelo: quando R, < 1, a solu¢ao do modelo, para condigdes iniciais em um determinado intervalo,
tende ao ponto de equilibrio trivial e quando R, > 1, a solugdo do modelo, para condig¢oes iniciais
em um determinado intervalo, tende ao ponto de equilibrio endémico. No sentido bioldgico, o
limiar ird4 determinar a existéncia ou nao da doenca em uma determinada regiao, ou seja, quando
R, <1 a doenga nao avanga e quando R, > 1 a doencga avanca.

A andlise de estabilidade dos pontos de equilibrio do modelo foi feita considerando o limiar
R, para os casos em que R; = 0 e R; # 0 e foi verificada a partir de dois teoremas: o primeiro,
com o objetivo de analisar o equilibrio trivial e o segundo, para analisar o equilibrio endémico.
Para as demonstragoes desses teoremas, foram utilizados, respectivamente, os seguintes resultados:
Teorema 1 e Critério de Routh-Hurwitz, disponiveis em [3], e [4], respectivamente. Apds isso,
foram realizadas simulag¢oes computacionais no software MATLAB com o objetivo de analisar o
limiar R, préximo de 1 e observar o comportamento do modelo, ou seja, analisar a convergéncia
para os pontos de equilibrio.

Um dos problemas encontrados, ao considerar R, = Ry + R; como limiar, foi em relacdo a
possibilidade de se obter R, > 1 para R; # 0, que é quando o ponto de equilibrio endémico ¢é
localmente e assintoticamente estavel, e Ry < 1, que é quando o ponto de equilibrio trivial tem
sua estabilidade local e assintdtica, ambos ao mesmo tempo, o que nao pode ocorrer. Diante disso,
serd necessario realizar um estudo para analisar o que ocorre quando se tem essas duas condigoes
sendo satisfeitas ao mesmo tempo, o que ficard como um trabalho futuro.
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