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RESUMO

A Tripanossomiase Humana Africana (HAT) ou Doencga do Sono é causada pelo pro-
tozoario Trypanosoma brucei, o qual tem tropismo pelo tecido do sistema nervoso central
e nao possui uma forma intracelular. Foi estudado o modelo matematico em (1) que des-
creve a agdo da resposta imunolégica humana na infeccdo contra um tripanossoma [1].
Esse modelo simplificado é apresentado por meio de um sistema de equagoes diferenciais
ordinarias nao lineares que descrevem o crescimento das populacoes de células hospedeiras
H (recursos), do parasita T', dos linfécitos ou células B, e de células B ativadas B,. Neste
trabalho, somente a acao da resposta humoral é estudada e apenas as células B e as células
B diferenciadas em plasmocitos sao consideradas, além de uma taxa adicional de mortali-
dade dessas células por apoptose (,udB) a fim de conter os parasitas. Nesse caso, presume-se
que os parasitas presentes na corrente sanguinea encontrem recursos H produzidos a uma
taxa constante Ajr, e degradando naturalmente a uma taxa per capita pg. O parametro o
representa a capacidade do T. brucei de encontrar e consumir nutrientes a fim de crescer
e se multiplicar por divisao mitética.
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No modelo (1), as constantes pp, ur € pp representam as taxas de mortalidade associ-
adas as variaveis H, T e B, respectivamente. A constante e representa a taxa da resposta
humoral, vp é a taxa de ativagdo de células B, dp é taxa de proliferacao das células B
plasmaticas, Ay é a taxa de reproducgao de células hospedeiras, Ap é a taxa de reproducgao
de células B e 7 é o numero médio de descendentes gerados por divisao, sendo 7 < 2.

As solugdes analiticas das equagoes diferenciais em (1) ndo sao triviais de serem obtidas
tendo em vista as nao linearidades do modelo. A ideia central deste trabalho é associar
a cada equacao dinamica do modelo, uma equagao diferencial linear cuja solugao é uma
funcao majorante para a sua trajetéria real. Desta forma, pretende-se mostrar que uma vez
calculadas as solugoes analiticas das fungoes majorantes, é possivel analisar de maneira
qualitativa o comportamento das trajetdrias de estado nao lineares originais (resposta
humoral) e seus respectivos pontos de equilibrio. Para verificar o desempenho da estratégia
de andlise proposta, serao realizadas simulag¢oes computacionais do modelo nao linear (1) e
das fungoes majorantes calculadas no programa Simulink/MATLAB. Na Figura 1, tem-se
uma ilustragao do sistema de equagoes implementadas no Simulink.
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Figura 1: Diagrama da simulacao computacional no Simulink.
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